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La enfermedad de Chagas, también llamada Tripanosomiasis Americana, es una 
enfermedad potencialmente mortal causada por el parásito protozoo Trypanosoma cruzi, 
es endémica de América Latina y transmitida, principalmente, por vectores hemípteros 
de la subfamilia Triatominae adaptados a los hábitats doméstico y peridoméstico. Puesto 
que el parásito se mantiene en un ciclo zoonótico silvestre y es imposible de eliminar, la 
única forma de luchar contra la transmisión vectorial consiste en la eliminación de las 
poblaciones domiciliadas del vector. Los estudios moleculares constituyen una 
herramienta de gran utilidad a la hora de planificar las campañas de control vectorial, 
puesto que permiten conocer y comprender la estructura poblacional y los procesos de 
dispersión y adaptación de estos insectos, los cuales presentan una amplia distribución en 
las diferentes zonas de América. Entre los principales países endémicos para esta 
parasitosis, se encuentra Brasil, donde están presentes 10 de los 15 géneros de vectores 
triatominos conocidos, y que, hasta el momento, 65 de las 148 especies descritas 
actualmente han sido encontradas en este país. La presente Tesis Doctoral tiene como 
principal objetivo la realización de un haplotipaje molecular multigénico de los 
principales vectores de la enfermedad de Chagas en Brasil (de los géneros Triatoma, 
Panstrongylus y Rhodnius) para contribuir a la vigilancia epidemiológica y al 
monitoramiento de la expansión geográfica de los triatominos, así como su proceso de 
domiciliación y transmisión de la enfermedad. En este estudio se han caracterizado a nivel 
molecular 18 especies procedentes de 36 poblaciones de 9 Estados brasileños y 2 países 
limítrofes (Perú y Venezuela), mediante la secuenciación y análisis de los marcadores 
moleculares del ADN ribosomal nuclear (región intergénica completa: ITS-1, 5.8S e ITS-
2) y del ADN mitocondrial (16S, ND1, CO1 y CytB). Los resultados obtenidos han 
proporcionado: 30 haplotipos de la región intergénica completa (22 de éstos obtenidos 
por primera vez); 33 haplotipos nuevos del gen 16S; 29 haplotipos nucleotídicos (27 de 
éstos obtenidos por primera vez) y 26 haplotipos aminoacídicos (24 de éstos obtenidos 
por primera vez) del gen ND1 completo; 28 haplotipos nucleotídicos nuevos y 21 
haplotipos aminoacídicos nuevos del gen CO1; y 30 haplotipos nucleotídicos (28 de éstos 
obtenidos por primera vez) y 28 haplotipos aminoacídicos (26 de éstos obtenidos por 
primera vez) del gen CytB. Esta combinación de marcadores ribosomales y 
mitocondriales ha permitido detectar la mayor variabilidad genética posible entre las 
diferentes especies analizadas. Además, se han llevado a cabo los análisis filogenéticos y 
de distancias genéticas, lo que ha permitido confirmar la posición taxonómica de las 
diferentes especies analizadas, con especial atención a los miembros del complejo T. 
brasiliensis (T. brasiliensis, T. juazeirensis, T. melanica, T. sherlocki, T. lenti y T. 
petrocchiae), y la posición de la especie T. tibiamaculata, que aparece compartiendo 
clado con las especies del género Panstrongylus. El análisis multigénico llevado a cabo 
en el presente estudio, ha aportado información fundamental para la identificación de las 
distintas especies de triatominos de la enfermedad de Chagas, y diferenciación entre 
especies crípticas. Estos resultados permiten, además, identificar el origen de los insectos 
en nuevas colonizaciones y reinvasiones domiciliares, así como los posibles cambios 
adaptativos para las resistencias a los insecticidas, lo que constituye una información 
clave para la correcta planificación de las acciones de control vectorial. 
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1.1. LA ENFERMEDAD DE CHAGAS O TRIPANOSOMIASIS 
AMERICANA 
      La enfermedad de Chagas, también llamada Tripanosomiasis Americana, es una 
enfermedad potencialmente mortal causada por el parásito protozoo Trypanosoma cruzi 
y transmitida por insectos triatominos. Se encuentra sobre todo en zonas endémicas de 21 
países de América Latina y está considerada como una de las más importantes 
“Enfermedades Tropicales Desatendidas” o “Neglected Tropical Diseases” que son “un 
conjunto de enfermedades infecciosas, muchas de ellas parasitarias, que afectan 
principalmente a las poblaciones más pobres y con un limitado acceso a los servicios de 
salud, especialmente aquellos que viven en áreas rurales remotas y en barrios marginales” 
(WHO, 2015). 
1.1.1. La enfermedad de Chagas: descubrimiento e historia 
      En 1907, el médico brasileño Carlos Chagas (1879-1934) viajó a petición del 
sanitarista Oswaldo Cruz al norte del Estado brasileño de Minas Gerais, donde se estaba 
construyendo el ferrocarril, para trabajar en una campaña antipalúdica. Pasado un año de 
su presencia en la región, Chagas “conoció” el insecto hematófago vulgarmente conocido 
como “barbeiro”. Alertado por la presencia de estos insectos en el interior de las casas de 
la región, decidió investigar la posibilidad de transmisión de algún parásito al ser humano, 
ya que a parte de malaria, encontró pacientes con cuadros clínicos de difícil 
interpretación.  
     Analizando tales insectos, encontró parásitos flagelados en su intestino, lo que creyó 
ser formas de Trypanosoma minasense, especie que infectaba a determinados monos de 
la región. Al volver a Rio de Janeiro y analizar los insectos y monos infectados, Carlos 
Chagas verificó que se trataba de una nueva especie de tripanosomátido, al cual, en 
homenaje a su maestro Oswaldo Cruz, lo denominó Schizotrypanum cruzi. En un inicio, 
él pensaba que era un nuevo género, y, posteriormente, se cambió su clasificación a 
Trypanosoma cruzi.  Poco tiempo después retornó a la región de Minas Gerais para 
intentar identificar el hospedador vertebrado del parásito y encontró un gato y una niña 
infectados con T. cruzi (Chagas Filho, 1968). 
 
Figura 1. Berenice, niña en la que Carlos Chagas diagnosticó T. cruzi por primera vez. Fuente: Archivos 
del Instituto Oswaldo Cruz. 
 
      Entre 1909 y 1912, Carlos Chagas describió una nueva enfermedad, su agente 
etiológico, sus reservorios naturales y su transmisor, a parte de las características clínicas 






      A parte de todas las características de la enfermedad, Carlos Chagas también se 
percató de que era un problema de salud pública importante. En publicaciones (Chagas, 
1911), fotos y películas, él mostró al país entero que “esta “nueva tripanosomiasis” 
alcanzaba enormes áreas de Minas Gerais y otros Estados brasileños y que podría poner 
en peligro la vitalidad y productividad de las personas rurales en el país”. 
 
Figura 2. Carlos Chagas en el Instituto Oswaldo Cruz (izquierda) y con su equipo de trabajo en Lassance, 
Minas Gerais, Brasil (1908), donde vio por primera vez el vector de la enfermedad (derecha). Fuente: 
Archivos del Instituto Oswaldo Cruz. 
 
      Aunque hace alrededor de un siglo que se describió por primera vez la enfermedad de 
Chagas, se cree que el “antepasado de T. cruzi” probablemente fue introducido en 
América del Sur vía murciélagos hace aproximadamente 7-10 millones de años (Baker et 
al., 1978; Hamilton et al., 2012). Dados paleoparasitológicos sugieren que la 
Tripanosomiasis Americana humana proviene del área Andina, cuando se fundó los 
primeros establecimientos en la región costera del desierto de Atacama (Araújo et al., 
2009). La detección más temprana de una infección por T. cruzi en un humano proviene 
de una momia Chinchorro (primeras poblaciones de la región costera del desierto de 
Atacama en Perú del sur y Chile del norte) de 9000 años, comprobada por la amplificación 
por PCR de secuencias de ADN del kinetoplasto del parasito (Rothhammer et al., 1985; 
Aufderheide et al., 2004). Todo esto demuestra que la tripanosomiasis americana ya se 
presentaba como un problema de salud pública desde la época precolombina. 
1.1.2. Visión general sobre la enfermedad de Chagas: ciclo de vida del parásito, 
epidemiología, clínica, diagnóstico y tratamiento 
Ciclo de vida del parásito 
   El agente causal de la enfermedad de Chagas es el parásito Trypanosoma cruzi, 












Reino PROTISTA Haeckel, 1866 
  Subreino PROTOZOA Goldfuss, 1818; emend. Levine et al. (1980) 
     Phylum SARCOMASTIGOPHORA Honigberg and Balaniuth, 1963;  
     emend. Levine et al. (1980) 
        Subphylum MASTIGOPHORA Diesing, 1866; Levine et al. (1980) 
           Clase ZOOMASTIGOPHOREA Calkins, 1909 
              Orden KINETOPLASTIDA Honigberg, 1963 
                 Familia TRYPANOSOMATIDAE Doflein, 1901; emend. Grobben, 1905 
                    Género Trypanosoma Gruby, 1843 
                       Subgénero Schizotrypanum Chagas, 1909 
      El ciclo de vida de T. cruzi se desenvuelve entre dos hospedadores, el triatomino 
vector y un mamífero, a través de los cuales el parásito pasa por tres estadios 
diferenciados: tripomastigotes, epimastigotes y amastigotes.  
      El ciclo empieza cuando un triatomino vector pica a un hospedador vertebrado 
infectado y junto con la sangre ingiere formas tripomastigotas del parásito. Estos 
tripomastigotes en el insecto se transforman en epimastigotes que en el intestino medio 
se multiplican rápidamente por división binaria transformándose después en 
tripomastigotes metacíclicos, la forma infectante para el hospedador vertebrado. 
Posteriormente, cuando el triatomino vuelve a alimentarse, estas formas metacíclicas 
salen a través de sus deyecciones y penetran por la herida de la picadura o a través de una 
mucosa (ojos, nariz o boca) e invaden las células epiteliales. En el hospedador vertebrado 
se transforma en amastigotes intracelulares, se replican y se transforman en 
tripomastigotes, los cuales van a romper las células y salir al torrente sanguíneo. 
Posteriormente, se diseminan por el organismo e invaden nuevas células (Chagas, 1913; 
De Souza, 2002). 
      Actualmente, este parásito se encuentra circulando por la naturaleza entre más de un 
centenar de especies de mamíferos distribuidos en siete órdenes diferentes y decenas de 
especies de vectores. Además, los ciclos de transmisión del T. cruzi son multivariables y 
complejos ya que se encuentran en diferentes regiones fitogeográficas y en diversos 
nichos ecológicos, lo que contribuye a que cada tipo de ecotopo presente focos de 
transmisión con perfiles epidemiológicos distintos (Schofield, 2000; Noireau et al., 
2009).  
    
 






Figura 3. Ciclo de vida del T. cruzi (Figura obtenida y modificada de CDC – Centers for Disease Control 
and Prevention: http://www.cdc.gov/parasites/chagas/biology.html). 
 
      A parte de la complejidad de las asociaciones parásito – vector – hospedador, hay que 
resaltar la gran variabilidad genética y biológica que presenta esta especie de 
Trypanosoma, lo que ha llevado a diferentes clasificaciones, según biodemas, zimodemas 
o grupos genéticos. En 2009 se estableció una nomenclatura única, la cual ha sido 
revisada en 2012, donde se clasifica a T. cruzi en 6 grupos genéticos o DTUs (de la sigla 
en inglés “Discret Typing Units”): TcI a TcVI, presentando distribuciones diferentes, 
como por ejemplo TcII, TcIV y TcV que predominan en el cono sur (Zingales et al., 2009; 
2012).  
Epidemiología 
      Desde el principio Carlos Chagas ya sospechaba que “la transmisión de la 
enfermedad trascendería las zonas rurales de Minas Gerais” (Chagas, 1909). En 1911, 
en una conferencia realizada en la Academia Nacional de Medicina de Brasil, él ya 
afirmaba que “…la extensión e intensidad endémica serán inmensas en algunas zonas, 
especialmente entre las poblaciones rurales”.    
     En efecto, mientras se iba obteniendo más conocimiento, se observó que la 
distribución de los triatominos vectores abarcaba un área muy amplia, entre los 40º de 
latitud norte y 46º de latitud sur, con registros de infección humana autóctona desde el 
sur de los Estados Unidos hasta la Provincia de Chubut en Argentina (Zeledón, 1972; 
Marsden, 1983; Carcavallo et al., 1999). 
     Actualmente, se calcula que hay alrededor de 7 millones de personas infectadas con 
T. cruzi en el mundo, la mayoría de ellas en América Latina, donde la enfermedad es 
endémica en 21 países: Argentina, Belice, Venezuela, Brasil, Chile, Colombia, Costa 
Rica, Ecuador, El Salvador, Guatemala, Guyana, Guyana Francesa, Honduras, México, 





       La enfermedad de Chagas es uno de los mayores problemas de salud en América 
Latina, donde causa la muerte de más de 7000 personas al año y se estima que hay más 
de 25 millones de personas en peligro de contraer la enfermedad. Está considerada una 
de las enfermedades parasitarias más importante en América en términos de impacto 
socioeconómico, estimándose pérdidas de 662.000 años potenciales de vida activa por 
incapacidad o mortalidad (DALYs) (Hotez et al., 2008; WHO, 2015). 
      En América Latina la principal vía de transmisión es la vectorial, a través del contacto 
con las heces infectadas de los insectos hematófagos de la subfamilia Triatominae 
(Hemiptera: Reduviidae). Aunque la forma más importante de transmisión sea la 
vectorial, T. cruzi también puede ser transmitido por: (i) alimentos contaminados con el 
parásito (con las heces de los insectos triatominos), (ii) transfusión sanguínea, (iii) 
trasplante de órganos, (iv) transmisión congénita y (v) accidentes de laboratorio (Dias & 
Schofield, 1999; Coura, 2015). 
      Primitivamente, la circulación del parásito estaba restringida a los mamíferos y los 
triatominos silvestres, caracterizándose como una zoonosis – era una enfermedad de 
animales silvestres, transmitida por especies silvestres del insecto vector. La intervención 
del hombre sobre el ambiente, ha promovido el dislocamiento de los triatominos de sus 
ecotopos silvestres, los cuales han encontrado en las viviendas humanas, cuando mal 
construida o conservada, y en su entorno peridomiciliar, las condiciones ideales de abrigo 
y supervivencia (Forattini, 1980; Schofield et al., 1999). 
      A parte del importante proceso de domiciliación de los vectores, otro gran problema 
en términos epidemiológicos que hay que destacar es la “globalización” de la enfermedad. 
La inmigración masiva de latinoamericanos desde los países endémicos a otros 
continentes, como Europa y Norteamérica, ha hecho con que aparezcan casos en zonas 
no endémicas, transmitidos a través de transfusión sanguínea, trasplante de órganos y por 
vía congénita. Todo ello ha hecho que esta parasitosis, antes una simple zoonosis que 
afectaba la población más pobre del medio rural de Latinoamérica, alcance niveles 
mundiales, sin distinción de medio y nivel socio-económico. Esta actual situación 
epidemiológica pone de manifiesto que si esta enfermedad no es abordada 
adecuadamente, puede llegar a convertirse en una importante amenaza para la salud 
global (Coura & Viñas, 2010; Coura et al., 2014; Pinazo & Gascon, 2015).  
Clínica 
      El vector triatomino parasitado al picar a un humano defeca próximo al local de la 
picadura. Las heces depositadas contiene la forma infectante del parásito, que al penetrar 
por la herida o mucosa puede llevar al surgimiento de los llamados “señales de la puerta 
de entrada”, que son lesiones inflamatorias características de la transmisión vectorial 
detectadas en alrededor de 20 % a 50 % de los casos. Estos signos pueden ser el chagoma 
de inoculación – lesión levemente elevada, rojiza y con algunos centímetros de diámetro 
que puede aparecer en miembros, tronco y rostro - y el signo de Romaña – edema 
palpebral unilateral que corresponde a una reacción inflamatoria frente a la penetración 
del parásito en la conjuntiva y alrededores (Romaña, 1935; Tatto et al.,2007). 
      Hay dos fases distintas de la enfermedad: la aguda y la crónica. La primera empieza 
con la aparición de los signos citados anteriormente y se caracteriza por un período de 
incubación asintomático de 7 a 14 días o de manifestaciones muy leves como fiebre, 
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Figura 4. Primeros signos de la enfermedad de Chagas: chagoma de inoculación (A) y signo de Romaña 
(B) (Fotografías obtenidas de: https://www.bioscience.org/ 2003/v8/e/948/figures.htm). 
 
      En un pequeño número de casos el paciente puede desarrollar miocarditis o 
meningoencefalitis, que puede culminar en muerte si se producen complicaciones 
(Tanowitz et al., 1992). 
      La fase crónica surge tras superar la fase aguda y al principio el paciente pasa por un 
período asintomático que, en aproximadamente 70 % de los casos, puede durar toda la 
vida. Durante esta fase los parásitos permanecen ocultos principalmente en el músculo 
cardíaco y digestivo. Transcurridos entre 10 y 30 años, en 30 % de los pacientes se 
desarrollan trastornos cardíacos (la cardiopatía chagásica), y hasta un 10 % de los casos 
presentan alteraciones digestivas (como el megacolon o megaesófago), neurológicas o 
mixtas. Con el pasar de los años la infección puede causar la muerte súbita o insuficiencia 
cardíaca por la destrucción del músculo cardíaco, pero en general los pacientes 
diagnosticados en etapas no muy avanzadas tienen un buen pronóstico y pueden 
sobrevivir por un largo período de tiempo (Coura, 2007; Pérez-Molina et al., 2015). 
Diagnóstico 
       El diagnóstico de la enfermedad de Chagas puede ser llevado a cabo mediante 
técnicas parasitológicas, inmunológicas o moleculares. 
      Los métodos parasitológicos (hemocultivo, observación directa en sangre o el 
xenodiagnóstico) son los de elección en la fase aguda de la enfermedad, donde la 
parasitemia es elevada. Durante la fase crónica, cuando la parasitemia es baja, los 
resultados mediante diagnóstico parasitológico suelen ser en general negativos y el 
diagnóstico por medio de técnicas inmunológicas (ELISA, hemaglutinación, o 
inmunofluorescencia) es el método principal (Gomes et al., 2009; Afonso et al., 2012). 
      La amplificación de ácidos nucleicos mediante PCR es la técnica molecular utilizada 
para el diagnóstico de la enfermedad, la cual presenta una alta especificidad y sensibilidad 
(50 % - 70 %) y está indicada para el diagnóstico en la fase aguda y para monitorizar la 
respuesta frente al tratamiento (Murcia et al., 2010; Schijman et al., 2011). 
      En algunas situaciones se pueden dar resultados ambiguos o falsos positivos. Las 
técnicas como el western blot pueden auxiliar en estas circunstancias, especialmente en 
los países endémicos para Leishmania spp donde la probabilidad de reactividad cruzada 
es alta (Riera et al., 2012). 
     El desarrollo de un test de diagnóstico rápido y de alta sensibilidad y especificidad 





todavía pendiente. En los países con precario acceso a los sistemas de salud el desarrollo 
de un test facilitaría bastante el diagnóstico de la enfermedad (Chappuis et al., 2010). 
Tratamiento 
     Actualmente no existe ninguna vacuna efectiva para prevenir la enfermedad de 
Chagas, pudiendo ser tratada únicamente con dos fármacos: el benznidazol y el 
nifurtimox. Ambos medicamentos son eficaces casi al 100 % para curar la enfermedad si 
se administran al comienzo de la infección en la etapa aguda. Sin embargo, la eficacia de 
éstos disminuye a medida que transcurre más tiempo desde el inicio de la infección (Dias, 
2006; Coura & Borges-Pereira, 2011; Albajar-Viñas & Dias, 2014). 
      A pesar de los beneficios de la medicación para prevenir el avance de la enfermedad 
hay que tener en cuenta una serie de objeciones como: las posibles reacciones adversas 
(que pueden presentarse en hasta un 40 % de los pacientes tratados); la duración del 
tratamiento (que no puede sobrepasar los dos meses) y las contraindicaciones, entre las 
cuales, el hecho de que no pueden ser administrados a las embarazadas ni a las personas 
con insuficiencia renal o hepática o que presenten antecedentes de enfermedades del 
sistema nervioso (Jackson et al., 2010; Pinazo et al., 2010; Hasslocher-Moreno et al., 
2012). 
      Estudios recientes han podido demostrar la eficacia de un nuevo medicamento para el 
tratamiento de la enfermedad en fase crónica, el posaconazol. Este fármaco ha sido 
probado en seres humanos y se ha podido demostrar que presentan actividad contra T. 
cruzi, aunque no lo suficiente para llegar a la cura. Estos resultados representan uno de 
los avances más importantes en el tratamiento de la enfermedad de Chagas, y abren una 
ventana a nuevas estrategias de tratamiento, como las terapias de combinación o incluso 
tratamientos secuenciales (Francisco et al., 2015; Molina et al., 2015).  
      Debido a los inconvenientes que los fármacos benznidazol y nifurtimox presentan y 
las limitaciones que el posaconazol presenta, seguir con la búsqueda de nuevos fármacos 
que presenten menos toxicidad y que sean efectivos también en la fase crónica de la 
enfermedad, así como una posible vacuna efectiva para posible control de la enfermedad, 
son los grandes retos para el futuro (Rassi et al., 2010; Pérez-Molina et al., 2015 ).     
1.1.3. El control vectorial: precedentes y situación actual  
       En una conferencia realizada en 1911, Carlos Chagas ya anteveía cuál sería el 
principal objetivo del control de la enfermedad de Chagas: “Está claro que el factor 
epidemiológico básico de la enfermedad está constituido por un insecto, un compañero 
constante del hombre en sus domicilios, y por ello fácilmente vulnerable a la 
destrucción…Medidas sanitarias en este sentido, especialmente la mejoría de las 
condiciones de vida, probablemente representaría un acto administrativo de mayor 
importancia”.  
      Aun sabiendo que la eliminación del vector es la principal forma de control de la 
enfermedad, hay una serie de factores limitantes a la hora de erradicar los triatominos, 
como por ejemplo la gran variedad de reservorios silvestres y domésticos, la presencia de 
ciclos silvestres y las malas condiciones de los domicilios humanos. Estas limitaciones, 
unidas al hecho de que no haya una vacuna efectiva, resaltan la importancia de que el 
control de los vectores presentes en los domicilios y peridomicilios sea la principal forma 





      Fue a partir de 1947, cuando Emmanuel Dias (discípulo de Carlos Chagas) descubrió 
la acción de los insecticidas clorados contra los triatominos, que las bases de la lucha anti-
vectorial fueron creadas. En el año siguiente se realizaron pruebas de campo y se 
comprobó la alta acción toxica de estos insecticidas para las poblaciones domiciliadas de 
vectores (Dias & Pellegrino, 1948), que posteriormente fueron ratificados en estudios 
realizados en Argentina (Romaña & Aballos, 1948) y Uruguay (Osimani et al., 1950). 
      Durante los años 60 se puso en marcha los primeros programas de control vectorial 
en Brasil, Argentina, Chile y Venezuela, los cuales dieron buenos resultados y fueron el 
soporte para los futuros programas internacionales. 
      La primera iniciativa a nivel internacional fue la lanzada en 1991 por los gobiernos 
de los países del Cono Sul, la INCOSUR, que estaba integrada por Argentina, Bolivia, 
Brasil, Paraguay y Uruguay y cuyo principal objetivo era la eliminación del principal 
vector de la región, Triatoma infestans Klug, 1834. Se obtuvieron buenos resultados y se 
llegó a certificar la interrupción de la transmisión de la enfermedad por este vector en 
Chile, Uruguay y amplias zonas de Argentina, Brasil y Paraguay entre 1998 y 2003. 
Actualmente esta iniciativa se centra en el mantenimiento de la eliminación de T. 
infestans y de vectores secundarios en Argentina, Brasil, Chile, y Uruguay (Schofield & 
Dias, 1999).  
      En 1997, Colombia, Ecuador, Perú y Venezuela firmaban el “Pacto Andino” con el 
objetivo de controlar los principales vectores en estos países: Rhodnius prolixus Stal, 
1859, Rhodnius ecuadoriensis Lent and León, 1958 y T. dimidiata Latreille, 1811. El 
progreso de esta iniciativa ha sido lento debido en gran parte a la falta de conocimiento 
de las características biológicas de estos vectores, lo que ha dificultado las medidas 
adecuadas de control (Guhl & Vallejo, 1999; Guhl, 2007). 
      En 1998 fue lanzada la “Iniciativa de los Países de Centro América” (IPCA) por 
Belice, Costa Rica, El Salvador, Guatemala, Honduras, Nicaragua y Panamá. Esta 
iniciativa tenía dos objetivos principales: la eliminación de R. prolixus y disminución de 
las infestaciones domésticas por T. dimidiata. El avance de esta iniciativa ha sido positivo 
y actualmente la eliminación de R. prolixus es un objetivo muy cercano, en cambio, el 
control de T. dimidiata todavía es un reto en la región. En 2003, México se unió a la 
IPCA, la cual ha sido la primera medida tomada por este país para el control vectorial de 
la enfermedad de Chagas (Ponce, 2007). 
      En 2004, la “Iniciativa de los Países Amazónicos para la Vigilancia y Control de la 
Enfermedad de Chagas” (AMCHA) fue la última iniciativa internacional lanzada en 
Latinoamérica. Constituida por Brasil, Colombia, Ecuador, Guyana, Guyana Francesa, 
Perú, Surinam y Venezuela con el objetivo de controlar la transmisión de la enfermedad 
en la cuenca del Amazonas, ya que nuevos patrones de transmisión estaban surgiendo en 
esta zona debido a la deforestación de la selva y el contacto de la población con los ciclos 
selváticos del parásito (Coura et al., 2002). 
      Las iniciativas de control vectorial suelen estar basadas en 5 etapas diferentes: la etapa 
0 o inicial consiste en la recogida de datos epidemiológicos en los países endémicos para 
esta enfermedad; la primera fase es la del reconocimiento de los sitios donde hay la 
enfermedad y donde la trasmisión ocurre. En esta etapa hay una coordinación entre 
gobierno y personal de la salud con el objetivo de determinar la distribución y predominio 
de la transmisión mediante pruebas de control para posterior intervención y vigilancia; la 
siguiente fase se fundamenta en la eliminación de la transmisión doméstica (determinada 
en los estudios de la etapa anterior). En esta etapa se aplican campañas de fumigación de 





los resultados de este paso, si se han eliminado los focos domésticos, se pasa a la cuarta 
etapa, cuya finalidad es prevenir la domiciliación de los vectores y las reinfestaciones y 
controlar los ciclos silvestres de los vectores; La última fase, la de la vigilancia, cuando 
la transmisión vectorial es rara y el riesgo de transmisión transfusional también se ha 
reducido, quizá sea la etapa más difícil debido a la tendencia a relajarse en la vigilancia y 
a retirar recursos para el control (Dias et al., 2002). 
      Uno de los pasos que presenta grandes complicaciones es el control de las 
reinfestaciones de las viviendas por las mismas especies, que ocurre cuando existe un 
flujo entre las poblaciones silvestres y domésticas o peridomésticas. En estas situaciones, 
para poder definir la mejor estrategia a seguir, es esencial un estudio detallado de la 
biología del vector. Con esta finalidad las características genéticas de las especies pueden 
aportar datos extremadamente importantes para el estudio del proceso de domiciliación 
así como para la diferenciación entre las poblaciones silvestres y domiciliadas (Abad-
Franch & Monteiro, 2005).  
      La gran importancia de conocer las características genéticas de los vectores también 
puede verse reflejada en los estudios sobre la aparición de resistencia a los piretroides 
(Reithinger et al., 2009). Se han detectado poblaciones de T. infestans resistentes a 
deltametrina en Argentina y Bolivia, lo que ha podido ocasionar fallos en los mecanismos 
de control vectorial en estos países (Picollo et al., 2005; Mougabure-Cueto et al., 2015).  
      Además, lo que se ve actualmente es la importancia que algunos vectores secundarios 
están tomando en los lugares donde el vector principal ha sido eliminado o controlado, 
como se puede observar en Chile con la creciente aparición de Mepraia spinolai Gajardo 
and Jorg, 1940 tras la eliminación de T. infestans (Cattan et al., 2002), con Panstrongylus 
megistus Burmeister, 1835 en Brasil (Patterson et al., 2009) y Triatoma guasayana 
Wygodzinsky and Abalos, 1949 en Argentina (Vazquez-Prokopec et al., 2005), que pasan 
a tener un papel muy importante en la transmisión de la enfermedad e invasión de 
domicilios (Dias, 2009). Estos cambios epidemiológicos dejan claro la necesidad de la 
constante vigilancia de las zonas tratadas y del estudio de estos vectores secundarios.  
      Los futuros retos se basan en tres desafíos a enfrentar, el primero es sostener las 
medidas de control ya alcanzadas en la transmisión vectorial domiciliar; el segundo es la 
diferenciación entre especies crípticas de triatominos mediante métodos sencillos de 
identificación; el tercero es la necesidad de desarrollar modelos de vigilancia y control 
que puedan reducir el riesgo de transmisión asociado o directamente dependiente del ciclo 
silvestre de transmisión, así como la posible invasión y adaptación de las especies 













1.2 LA SUBFAMILIA TRIATOMINAE: LOS VECTORES DE LA 
ENFERMEDAD DE CHAGAS 
1.2.1. Clasificación sistemática y principales características 
       La subfamilia Triatominae fue descrita por Jeannel en 1919 y presenta la siguiente 
posición sistemática: 
   Reino ANIMALIA Linnaeus, 1758 
       Phylum ARTHROPODA Siebold, 1846 
          Clase INSECTA Linnaeus, 1735 
             Orden HEMIPTERA Linnaeus, 1758 
                Familia REDUVIIDAE Latreille, 1807 
                   Subfamilia TRIATOMINAE Jeannel, 1919 
       La clasificación actual de la subfamilia Triatominae está basada principalmente en la 
revisión de Lent & Wygodzinsky (1979), sin embargo, a partir de su publicación nuevas 
especies fueron descritas y otras revalidadas. 
       Actualmente la subfamilia Triatominae está organizada en 5 tribus y 15 géneros, 
agrupando un total de 148 especies (aunque algunas de ellas puedan futuramente ser 
consideradas variaciones poblacionales) (Bargues et al., 2016) (Tabla 1). De los 15 
géneros, 3 son especialmente importantes en cuanto a vectores de la enfermedad de 
Chagas: Géneros Triatoma Laporte, 1832 y Panstrongylus Berg, 1879 (que pertenecen a 
la Tribu Triatomini Jeannel, 1919) y el Género Rhodnius Stal, 1859 (que pertenece a la 
Tribu Rhodniini Pinto, 1926) (Schofield & Galvão, 2009; Galvão, 2014). 
      Aunque la familia Reduviidae esté distribuida mundialmente, la subfamilia 
Triatominae se encuentra principalmente en el continente Americano. Según los 
diferentes estudios genéticos y moleculares actuales, se sugiere que el origen de este 
grupo es polifilético (diferentes ancestrales habrían dado origen a las diferentes especies 
de este taxón) (Schofield & Galvão, 2009; Justi et al., 2014), aunque sea reconocida por 
varios autores como una subfamilia de origen monofilética (que presenta un único 
ancestral común para todas las especies de la subfamilia) (Lent & Wygodzinsky, 1979; 
Hypsa et al., 2002; Weirauch, 2008). 
      Todavía hay muchas dudas sobre el origen y evolución de la subfamilia Triatominae 
y actualmente diversos estudios moleculares están siendo llevados a cabo con la finalidad 
de solucionar este dilema. 
       La importancia de un triatomino como vector está determinada por diversos factores, 
principalmente los biológicos y geográficos, como por ejemplo su capacidad vectorial, su 











Subfamilia           Tribu                     Género                    Número de especies válidas 
 
  Triatominae     Alberproseniini       Alberprosenia                                  2  
                           Bolboderini            Belminus                                          8 
                                                          Bolbodera                                        1  
                                                          Microtriatoma                                  2 
                                                          Parabelminus                                   2  
                          Cavernicolini          Cavernicola                                      2  
                           Rhodniini               Psammolestes                                   3  
                                                          Rhodnius                                          19  
                          Triatomini               Dipetalogaster                                 1  
                                                          Eratyrus                                           2  
                                                          Hermanlentia                                   1  
                                                          Linshcosteus                                     6  
                                                          Panstrongylus                                  14*  
                                                          Paratriatoma                                   1  
                                                          Triatoma                                          84**, *** 
Total                                                      15                                               148 
 
* Este género presenta uma especie fósil: P. hispaniolae (Ponair Jr., 2013); ** este género presenta uma 
especie fósil: T. dominicana (Ponair Jr., 2005); *** 12 especies han sido asignadas para los 3 géneros: 
Meccus (6 especies), Mepraia (3 especies), Nesotriatoma (3 especies). 
 
Tabla 1. Clasificación sistemática actual de la subfamilia Triatominae (adaptado de Bargues et al., 2016).  
 
      La capacidad vectorial de las diferentes especies de vectores depende de 
características como el grado de antropofilia, de metaciclogénesis (producción de un 
mayor número de formas infectantes de T. cruzi) y del tiempo entre la ingesta de sangre 
y deyección.  
      Los triatominos son insectos primitivamente silvestres que viven en los nidos de sus 
hospedadores, entre rocas o en árboles y plantas, siempre asociados a mamíferos y aves. 
Hay, entretanto, especies que son capaces de adaptarse secundariamente al hábitat 
humano, donde suelen vivir en los huecos de las paredes de piedra de corrales, en los 
gallineros y en las viviendas humanas. 
     Según su relación con el hábitat humano los vectores triatominos pueden ser 
clasificados en diferentes grupos: (a) especies silvestres – encontradas estrictamente en 
ambiente silvestre; (b) especies intrusivas – mayormente silvestres, pero muchos 
especímenes adultos encontrados en el interior de viviendas humanas, probablemente 
atraídos allí por la luz o introducidos a través de hospedadores (marsupiales, por ejemplo). 
En esta situación, no hay ninguna prueba de colonización (huevos, ninfas); (c) especies 
domiciliadas – presencia de adultos, ninfas y huevos dentro de las casas o en el 





colonias no son abundantes y representan una adaptación provisional al entorno humano. 
No es necesariamente una situación permanente y tales especies pueden desaparecer de 
este entorno sin cualquier medida de control; (d) especies domésticas – son especies 
domiciliadas que presentan una extensión geográfica amplia. Además de la extensión 
geográfica discontinua, la desaparición de tales colonias depende de la intervención 
humana (Waleckx et al., 2015).  
      Cabe resaltar que situaciones intermedias pueden ocurrir, como por ejemplo especies 
consideradas domésticas que pueden presentar poblaciones o focos silvestres, como se 
puede observar con T. infestans (Dujardin et al., 2002; Noireau & Dujardin, 2010). 
      El proceso de domiciliación y adaptación al hábitat humano está relacionado con la 
capacidad de los vectores de colonizar nuevos ambientes, lo que dependerá de distintos 
factores, sobretodo de su constitución genética, que conferirá a los vectores domiciliados 
mecanismos fisiológicos que posibilitarán la adaptación a un nuevo ambiente, con 
temperatura, humedad y fuentes alimenticias probablemente diferentes de sus ecotopos 
naturales.        
      El mantenimiento de las poblaciones de triatominos en los entornos domésticos 
implica una especialización y simplificación de los caracteres morfológicos y genéticos, 
que será irreversible. Estos procesos ocurren principalmente por restricción genética y 
aislamiento de la población silvestre, lo que conllevará a una pérdida de variabilidad 
genética (Dujardin, 1998; Schofield et al., 1999).  
     Las diferencias genéticas entre poblaciones silvestres y domésticas son buenos 
marcadores para detectar la domiciliación de los triatominos, proceso de suma 
importancia epidemiológica ya que el riesgo de transmisión de esta enfermedad está 
claramente relacionado con la presencia de los vectores en el entorno humano (Lyman et 
al., 1999; Panzera et al., 2004). 
     Aunque todas las especies de triatominos son potenciales vectores, aquéllas que tengan 
alta capacidad de dispersión y adaptación a los entornos humanos serán de gran 
importancia para el control de la transmisión de T. cruzi. Conocer todas las características 
genéticas y datos de dispersión de los vectores son fundamentales para las campañas de 
control epidemiológico de la enfermedad (Monteiro et al., 2001). 
1.2.2. Los vectores de la enfermedad de Chagas en Brasil 
      Brasil, oficialmente República Federativa do Brasil, es el país más largo de América 
del Sur y el quinto más grande del mundo en área total. Con un territorio de 8,5 millones 
de km2 y una población estimada de más de 205 millones de habitantes (2015), está 
dividido en 26 Estados y un Distrito Federal agrupados en 5 grandes regiones: Norte, 
Nordeste, Centro-Oeste, Sudeste y Sur (Figura 5), las cuales presentan diferentes 
características geográficas, económicas y culturales (Instituto Brasileiro de Geografia e 






Figura 5. Mapa físico de Brasil con la distribución de los 26 Estados y el Distrito Federal en las cinco 
grandes regiones (Figura obtenida del Instituto Brasileiro de Geografia e Estatística – IBGE: 
http://www.ibge.gov.br). 
 
      La situación epidemiológica de la enfermedad de Chagas en Brasil ha sufrido varios 
cambios a través de los años, no únicamente como resultado de las actividades de control, 
sino también por el desarrollo socio-económico que ha sufrido el país, como se ha podido 
observar con la mejora de las viviendas, la creciente urbanización y la migración de las 
poblaciones rurales al medio urbano, por ejemplo. 
      Los datos epidemiológicos actuales en Brasil, según el número de casos agudos 
notificados de la enfermedad de Chagas, han sido recopilados en la Tabla 2, donde las 
cifras han sido especificadas por región y Estado del país. Se ha podido observar el 
destacable número de casos de la Región Norte, más precisamente en el Estado de Pará 
(Ministério da Saúde/SVS – Brasil - Sistema de Informação de Agravos de Notificação, 
2015). 
      Estudios recientes demuestran que aproximadamente 60% de los nuevos casos de 
enfermedad de Chagas en Brasil son consecuencia de la transmisión oral, especialmente 
en la Región Amazónica, mientras que los casos de transmisión vectorial son de alrededor 
del 10%. Además, en casi 30% de los casos, no ha sido determinado el mecanismo de 
transmisión, lo que indica la necesidad de una mayor vigilancia en Brasil para la correcta 






Tabla 2. Nuevos casos de enfermedad de Chagas en Brasil por Región y Estado de notificación en el año 
2014. Fuente: Ministério da Saúde/SVS – Brasil - Sistema de Informação de Agravos de Notificação.  
 
      Para la comprensión de los aspectos epidemiológicos relacionados con la transmisión 
de T. cruzi, el estudio de la distribución geográfica de los triatominos es de extrema 
importancia y debe ser considerado para la vigilancia y campañas de control vectorial.  
      Se ha observado que de los 15 géneros de triatominos conocidos, 10 están presentes 
en Brasil y, hasta el momento, 65 de las 148 especies descritas actualmente han sido 
encontradas en el país (Tabla 3) (Lent & Wygodzinsky, 1979; Silveira et al., 1984; 
Carcavallo & Martinez, 1985; Carcavallo et al., 1999; Carcavallo et al., 2001; Carcavallo 
et al., 2002; Costa et al., 2002; Costa et al., 2006; Costa & Felix, 2007; Abad-Franch et 
al., 2009; Carbajal de la Fuente et al., 2009; Costa & Lorenzo, 2009; Gurgel-Gonçalves 
& Cuba, 2009; Jurberg et al., 2009; Patterson et al., 2009; Gorla & Noireau, 2010; Gurgel-
Gonçalves et al., 2012). Con excepción de Alberprosenia malheiroi, Belminus laportei, 
Microtriatoma trinidadensis, Panstrongylus diasi, P. lenti, Parabelminus yurupucu, 
Rhodnius amazonicus, Triatoma baratai, T. jatai y T. pintodiasi todas las demás especies 
ya han sido halladas infectadas naturalmente por tripanosomátidos (Galvão & Gurgel-
Gonçalves, 2014). 
      Las principales especies objeto de este estudio, según la distribución geográfica en 
Brasil son: (i) Género Triatoma: T. pseudomaculata, T. sordida y T. brasiliensis; (ii) 
Género Panstrongylus: P. megistus, P. geniculatus, P. lutzi; (iii) Género Rhodnius: R. 
neglectus, R. robustus y R. pictipes.  








ENFERMEDAD DE CHAGAS AGUDA - Casos confirmados notificados en el "Sistema de Informação de Agravos de Notificação - Brasil"
Casos confirmados por Región/Estado de notificación
Período:2014













.. São Paulo 1
Región Sul 1
.. Rio Grande do Sul 1
Región Centro-Oeste 1






ESPECIES                                            ESTADOS BRASILEÑOS 
 AC AL AM AP BA CE DF ES GO MA MG MS MT PA PB PE PI PR RJ RN RO RR RS SE SP SC TO Total 
Alberprosenia malheroi                            x                           1 
Belminus laportei                            x                           1 
Cavernicola lenti     x                                                 1 
C. pilosa         x     x     x   x x       x                 x 7 
Eratyrus mucronatus      x             x     x x                         x 5 
Microtriatoma borbai                 x       x         x x                 4 
M. trinidadensis                          x x                         x 3 
Panstrongylus diasi         x   x x x x x x                         x   x 9 
P. geniculatus x   x x x x x x x x x x x x     x x x   x x     x   x 20 
P. guentheri                       x                               1 
P. lenti                 x                                     1 
P. herreri     x             x       x                         x 4 
P. lutzi   x     x x         x       x x x     x       x       9 
P. megistus   x     x x x x x x x x x x x x x x x x     x x x x x 22 
P.  rufotuberculatus     x                   x x                           3 
P. tupynambai                                              x         1 
Parabelminus carioca                                     x                 1 
P. yurupucu          x                                             1 
Psammolestes coreodes                       x x                             2 
P. tertius   x     x x x   x x x   x x x x x               x   x 14 
Rhodnius amazonicus     x                                                 1 
R. brethesi     x                                                 1 
R. domesticus         x     x     x             x x           x x   7 
R. milesi                           x                           1 
R. montenegrensis                                         x             1 
R. nasutus         x x       x         x x x     x               7 
R. neglectus         x   x   x x x x x   x x x x             x   x 13 
R.  paraensis     x                     x                           2 
R. pictipes     x x           x     x x     x       x x         x 9 
R. robustus x   x x           x     x x     x       x x         x 10 
R. stali                       x                               1 
R. zeledoni                                               x       1 
Triatoma arthurneivai                     x                           x     2 
T. baratai                       x                               1 
T.   brasiliensis   x     x x     x x         x x x     x       x     x 11 
T.  carcavalloi                                             x         1 
T.  circummaculata                                             x         1 
T. costalimai         x       x       x                           x 4 
T. deaneorum                 x       x                             2 
T. delpontei                                             x         1 
T. guazu                         x                             1 
T. infestans         x                                   x         2 
T. jatai                                                     x 1 
T. juazeirensis         x                                             1 
T. jurbergi                         x                             1 
T. klugi                                             x         1 
T. lenti         x       x                                     2 
T. maculata                                           x           1 
T.  matogrossensis                       x                               1 
T. melanica                     x                                 1 
T.  melanocephala         x                   x x       x       x       5 
T. oliveirai                                             x         1 
T. petrocchiae         x                   x x       x               4 
T. pintodiasi                                             x         1 
T. platensis                                             x         1 
T.  pseudomaculata   x     x x x   x x x x x   x x x     x       x     x 15 
T.  rubrofasciata   x     x         x       x x x     x x       x x     10 
T.  rubrovaria                                             x         1 
T. sherlocki         x                                             1 
T. sordida         x   x   x x x x x     x x           x   x x x 13 
T.  tibiamaculata   x     x     x     x         x   x x         x x x   10 
T. vandae                       x x                             2 
T. vitticeps         x     x     x               x                 4 
T. williami                 x     x x                             3 
T. wygodzinsky                     x                           x     2 
 2 7 10 3 23 7 7 7 14 14 15 13 20 15 10 12 11 7 8 8 4 4 12 8 11 4 16   
 
Tabla 3. Distribución de las 65 especies de triatominos conocidas en los 27 Estados de Brasil. La última línea indica 
el total de especies registradas en cada Estado y la última columna indica el número total de Estados donde está 





1.2.2.1. Género Triatoma (Laporte, 1832) 
      El género Triatoma es el más numeroso de la subfamilia Triatominae con alrededor 
de 72 especies descritas actualmente (Galvão & Paula, 2014). 
      Todas las especies de este género son probablemente capaces de transmitir T. cruzi y 
muchas de ellas son capaces de adaptarse a los entornos humanos, lo que merece especial 
atención debido a su gran importancia epidemiológica en la enfermedad (Schofield & 
Galvão, 2009). 
       Las especies de este género presentan una extensa distribución geográfica y ocupan 
una amplia gama de hábitats, estando asociadas principalmente a mamíferos y aves 
(Carcavallo et al., 1998b). 
      Según Gaunt & Miles, 2000, el género Triatoma se ha desarrollado en hábitats 
terrestres (rocosos), sin embargo podemos encontrar muchas especies preferentemente 
arbóreas y que pueden ser halladas en las copas de palmeras y entre los huecos de árboles. 
      Existen algunas especies dentro de este género cuya importancia epidemiológica es 
relevante en los países endémicos, como es el caso de T. infestans, que sigue siendo el 
principal vector de la enfermedad de Chagas en Sudamérica, y T. dimidiata, la principal 
especie transmisora en Centroamérica (Bargues et al., 2006; 2008; Ramirez-Sierra & 
Dumonteil, 2016). 
    La gran variedad de características morfológicas, genéticas y ecológicas presente en 
este género ha conducido a la división de algunas especies consideradas “crípticas” o 
“hermanas” (especies morfológicamente indistinguibles pero reproductivamente 
aisladas) en complejos (actualmente hay 8 complejos y 8 subcomplejos clasificados 
dentro de este género). Como es el caso de las especies pertenecientes al complejo T. 
brasiliensis, fundamental en la transmisión de la enfermedad de Chagas en el nordeste de 
Brasil (Usinger et al., 1966; Lent & Wygodzinsky, 1979; Schofield y Galvão, 2009; 
Bargues et al., 2010). 
      En Brasil, las principales especies vectoras del género Triatoma, según la distribución 
geográfica actual, son T. pseudomaculata, presente en 15 Estados del país, seguida de T. 
sordida, que se encuentra en 13 Estados, y T. brasiliensis, localizada en 11 Estados 
brasileños (Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2014). 
Triatoma pseudomaculata 
       Triatoma pseudomaculata Corrêa & Espínola, 1964, encontrada únicamente en 
Brasil, es la especie del género Triatoma con la más amplia distribución geográfica en el 
país (encontrada en 15 Estados), siendo considerada endémica de los biomas de Cerrado 
(sabana brasileña) y Caatinga (zonas semiáridas de remanentes forestales) brasileños (de 
acuerdo con la división biogeográfica propuesta por Morrone, 2006) (Gurgel-Gonçalves 
et al., 2012; Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2014). 
      Este vector se encuentra con mayor frecuencia en el peridomicilio, asociado a nidos 
de aves y bajo las cortezas de los árboles. Sin embargo, en los Estados de Ceará y Minas 
Gerais, se han observado procesos de domiciliación completos, lo que podría estar 
relacionado con el cambio climático y la deforestación (Freitas et al., 2005; Assis et al., 





       En algunas áreas del nordeste del país este vector es la especie más común después 
de T. brasiliensis (Dias et al., 2000; Carbajal de la Fuente et al., 2007; Barbosa-Silva et 
al., 2016). Este hecho, unido al proceso de invasión y adaptación al domicilio, resalta la 
importancia de mantener esta especie bajo constante vigilancia. 
      Actualmente se encuentra en los Estados brasileños de Alagoas, Bahia, Ceará, Distrito 
Federal, Goiás, Maranhão, Minas Gerais, Mato Grosso, Mato Grosso do Sul, Paraíba, 
Pernambuco, Piauí, Rio Grande do Norte, Sergipe y Tocantins (Figura 6) (Carbajal de la 
Fuente et al., 2009; Maeda et al., 2012; Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2014). 
 
A                                                          B 
Figura 6. Ejemplar adulto de T. pseudomaculata (A) (http://triatokey.cpqrr.fiocruz.br) y distribución 
geográfica de T. pseudomaculata en Brasil (B) (adaptado de Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2014). 
Triatoma sordida 
      Triatoma sordida Stål, 1859, es la segunda especie del género Triatoma con la mayor 
distribución geográfica en Brasil (localizada en 13 Estados), encontrándose presente 
además en Argentina, Bolivia, Paraguay y Uruguay.  
      Este vector forma parte del subcomplejo T. sordida, del cual también pertenece T. 
patagonica (Del Ponte, 1929), T. guasayana (Wygodzinsky & Abalos, 1949) y T. 
garciabesi (Carcavallo, Cichero, Martínez, Prosen & Ronderos, 1967) (Usinger et al., 
1966; Noireau et al., 1999; Schofield & Galvão, 2009; Panzera et al., 2015). Es endémico 
del Cerrado de Brasil, el principal bioma del centro del país, y considerado el punto de 
dispersión de este triatomino hacia el suroeste y demás países Sudamericanos en los 
cuales se encuentra. Recientemente, algunos estudios sobre nichos ecológicos sugieren 
que este triatomino puede presentar una distribución más allá de lo que se ha visto hasta 
el momento (Forattini, 1980; Carcavallo et al., 1999a; Dos Santos et al., 2007; Gurgel-
Gonçalves, 2012; Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2014). 
      Merece especial atención debido a su tendencia a invadir los entornos domésticos, su 
amplia valencia ecológica (considerada una especie ubiquista) y su gran capacidad 
competitiva y de adaptación. Son capaces de soportar grandes cambios ambientales que 
hacen con que sus competidores desaparezcan mientras ellos resisten y pueden ampliar 
sus ecotopos. (Forattini et al., 1974; Noireau et al., 1998; Pessoa et al., 2016).  
      Considerado un vector peridomiciliar, actualmente el más encontrado en este entorno 
en Brasil, su especial importancia epidemiológica está relacionada al hecho de que esta 
especie está incrementando su capacidad de invadir los domicilios, principalmente en 





Oscherov et al., 2004; Rojas de Arias et al., 2012). Además, se ha visto que está asociado 
a la reinfestación de viviendas tratadas con insecticidas (Diotaiuti et al., 1998; Pessoa et 
al., 2015). 
      Pueden ser encontrados en los huecos de árboles, palmeras, gallineros, palomares y 
corrales. En Brasil se encuentra presente en los siguientes Estados: Bahia, Goiás, 
Maranhão, Mato Grosso, Mato Grosso do Sul, Minas Gerais, Paraná, Pernambuco, Piauí, 
Rio Grande do Sul, Santa Catarina, São Paulo y Tocantins (Figura 7) (Carcavallo et al., 
1998b; Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2014). 
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Figura 7. Ejemplar adulto de T. sordida (A) (http://triatokey.cpqrr.fiocruz.br) y distribución geográfica de 
T. sordida en Brasil (B) (adaptado de Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2014). 
Triatoma brasiliensis  
      Triatoma brasiliensis Neiva, 1911, es, hasta el momento, la tercera especie del género 
Triatoma con la mayor distribución en Brasil (presente en 11 Estados). Actualmente, está 
considerado el principal vector de T. cruzi en la zona de la Caatinga, la cual se sitúa en el 
nordeste del país (Dias et al., 2000; Costa et al., 2002; Monteiro et al., 2004; Harry et al., 
2009; Gurgel-Gonçalves et al., 2012; Bezerra et al., 2014). 
      Los ltos niveles de variaciones cromáticas y morfológicas de T. brasiliensis llevaron 
a la división de esta especie en 3 subespecies: T. b. brasiliensis, T. b. macromelanosoma 
Neiva and Lent, 1941 y T. b. melanica Galvão, 1956.  En 1979, Lent & Wygodzinsky, 
1979, unificaron las dos primeras subespecies citadas como T. brasiliensis (como será 
utilizada en este trabajo).  
     Posteriormente, diversos estudios morfológicos (Costa et al., 1997a), ecológicos 
(Costa et al., 1998; 2002), enzimáticos (Costa et al., 1997b), de reproducción (Costa et 
al., 2003b) y genéticos (Monteiro et al., 2004) sobre estos triatominos sugirieron: (i) que 
estas 3 subespecies mencionadas eran distintas, (ii) la redescripción de T. b. melanica 
como T. melanica Costa, Argolo & Felix, 2006 (Costa et al., 2006) y (iii) la 
caracterización de 1 nueva especie: T. juazeirensis Costa & Felix, 2007 (Costa & Felix, 
2007). 
      A partir de los estudios mencionados, estas especies fueron agrupadas dentro del 
complejo T. brasiliensis, además de la posterior inclusión dentro de éste de la especie T. 
sherlocki Papa et al., 2002 (Mendonça et al., 2009). Estas especies son unidades de 





una distribución geográfica compatible con la existencia del complejo (Monteiro et al., 
2004).  
        En 2006, la Organización Panamericana de la Salud certificó a Brasil como libre de 
transmisión de la enfermedad de Chagas a través de T. infestans (especie responsable del 
80 % de los casos de enfermedad de Chagas en la década de los ochenta). Este hecho hizo 
con que algunas especies nativas y/o consideradas secundarias en el país pasaran a tener 
mayor importancia epidemiológica, como ha sido el caso de T. brasiliensis (Dias & 
Schofield, 1999; Dias, 2015).  
      Originalmente, este triatomino estaba restringido a los hábitats silvestres, donde está 
frecuentemente localizado entre rocas y asociado a roedores, mayoritariamente la especie 
Kerodon rupestris. Además, se ha podido observar altos niveles de parasitación por T. 
cruzi (Costa et al., 1998; Mendonça et al., 2009). 
       Desde de su descripción se ha ido incrementado notablemente su capacidad de 
invadir y establecer colonias en los entornos domésticos, como se ha podido observar en 
algunos Estados del país (Ceará, Maranhão, Paraíba, Piauí y Rio Grande do Norte), en 
los cuales se han encontrado domicilios colonizados por este insecto (Costa et al., 2003; 
Borges et al., 2005; Almeida et al., 2008; Bezerra et al., 2014).  
      Este vector merece especial atención debido a que, de todos los triatominos 
brasileños, es el que presenta la mayor capacidad de reinfestación de domicilios después 
del rociamiento con insecticidas. Se ha constatado que alrededor de seis meses después 
del tratamiento químico las viviendas vuelven a estar reinfestadas (Almeida et al., 2008; 
Costa & Lorenzo, 2009). 
      Es importante destacar que la subespecie T. b. macromelasoma presenta un carácter 
menos sinantrópico que T. b. brasiliensis y es frecuentemente encontrada en el 
peridomicilio. Se sabe, inclusive, que existen hibridaciones entre las especies T. b. 
brasiliensis y T. b. macromelosoma ya que se han encontrado ejemplares con colores 
intermedios entre las 2 especies considerándose formas intermedias (Monteiro et al., 
2004; Costa et al., 2013; Costa et al., 2016).   
      En Brasil,  T. brasiliensis se encuentra actualmente en los Estados de Alagoas, Bahia, 
Ceará, Goiás, Maranhão, Paraíba, Pernambuco, Piauí, Sergipe, Tocantins y Rio Grande 
do Norte (Figura 8). 
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Figura 8. Ejemplares adultos de T. b. macromelasoma (A) y T. b. brasiliensis (B) (adaptado de Costa et 







       Debido a la estrecha relación epidemiológica entre todas las especies del complejo 
T. brasiliensis, es fundamental incluirlas en el presente estudio.  
Triatoma juazeirensis 
      Triatoma juazeirensis se distingue de los otros miembros del complejo de especies T. 
brasiliensis principalmente por el color general del pronoto, que es oscuro, y por los 
fémures completamente oscuros. Esta especie se encuentra distribuida únicamente en el 
Estado de Bahia y está presente en ecotopos similares a T. brasiliensis. En el entorno 
silvestre está entre rocas, y se localiza, mayoritariamente, en el peridomicilio, donde tiene 
un importante papel en el proceso de domiciliación (Figura 9) (Costa & Felix, 2007). 
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Figura 9. Ejemplar adulto de T. juazeirensis (A) (http://triatokey.cpqrr.fiocruz.br) y distribución geográfica 
de T. juazeirensis en Brasil (B) (adaptado de Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2014). 
Triatoma melanica 
      Triatoma melanica está localizada en el Estado brasileño de Minas Gerais, aunque, 
en algunas ocasiones, han sido encontras en zonas del Estado de Bahia (en la frontera con 
Minas Gerais) (Figura 10). Es la única especie dentro del complejo exclusivamente 
silvestre, presentando un hábitat muy restringido y limitándose a determinadas zonas 
selváticas rocosas, lo que hace que esté muy sometida a la deriva genética y sea muy 
susceptible a los cambios climáticos (Costa et al., 2003b; Monteiro et al., 2004; Costa et 
al., 2014; Souza et al., 2015). 
       T. melanica es la forma más diferenciada dentro del complejo con una composición 
genética incompatible y con híbridos inviables o infértiles con otros miembros del 
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Figura 10. Ejemplar adulto de T. melanica (A) (http://triatokey.cpqrr.fiocruz.br) y distribución geográfica 
de T. melanica en Brasil (B) (adaptado de Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2014). 
Triatoma sherlocki 
      Triatoma sherlocki está presente hasta el momento únicamente en el Estado brasileño 
de Bahia y fue la última especie incluida en el complejo T. brasiliensis. De todas las 
especies de este complejo, es la que presenta una morfología más atípica, presentando 
colores más rojos, alas más cortas (lo que le imposibilita el vuelo) y piernas más largas 
(Figura 11) (Papa et al., 2002; Mendonça et al., 2009).  
      De acuerdo con todas las diferencias observadas, no se esperaría que perteneciera al 
complejo T. brasiliensis. Sin embargo, los análisis filogenéticos, resultado de los estudios 
con marcadores moleculares y heterocromatina, corfirmaron su posición dentro de éste 
(Alevi et al., 2013; Correia et al., 2013; Mendonça et al., 2014). 
      Hasta algunos años eta especie era considerada un vector exclusivamente silvestre, 
localizado entre rocas, pero recientemente se ha observado que está en proceso de 
adaptación a los entornos domiciliarios, siendo encontrado en algunas viviendas de 
algunas poblaciones del Estado de Bahia (Almeida et al., 2009; Correia et al., 2013).  
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Figura 11. Ejemplar adulto de T. sherlocki (A) y distribución geográfica de T. sherlocki en Brasil (B) 







Divergencia genética en el complejo T. brasiliensis 
      Entre las especies de este complejo hay una gran diversidad genética, lo que implica 
cuestiones epidemiológicas importantes. 
      Para poder evaluar el grado de divergencia entre ellas, encontrar un acestro común y 
analizar las posibles consecuencias de la generación de híbridos en la naturaleza, se han 
llevado a cabo diferentes estudios de reproductibilidad en el laboratorio y búsqueda de 
vectores con características intermedias en la naturaleza. 
      En el Estado de Pernambuco, Brasil, se ha podido observar triatominos con caracteres 
intermedios entre T. b. brasiliensis, T. b. macromelanosoma y T. juazeirensis (Correia et 
al., 2013; Costa et al., 2016), pero, hasta el momento, en la naturaleza no se han visto 
estas formas intermedias ni entre T. sherlocki (Almeida et al., 2012) ni entre T. melanica 
y las demás especies del complejo (Costa et al., 2006).  
      En el laboratorio, se ha logrado la obtención de híbridos, aunque estériles, entre T. b. 
brasiliensis y T. melanica (Monteiro et al., 2004). Entre T. sherlocki y el resto de especies 
del complejo se han conseguido híbridos interespecíficos con características morfológicas 
intermedias y fértiles (Almeida et al., 2012; Correia et al., 2013). Estos resultados pueden 
sugerir un ancestro común para todas la especies del complejo T. brasiliensis (Monteiro 
et al., 2004; Costa et al., 2009; Costa et al., 2016). 
      Todas estas cuestiones serán analizadas y discutidas posteriormente con la finalidad 
de aclarar los mecanismos de especiación y problemática en la clasificación taxonómica 
de este complejo de especies. 
Otras especies estudiadas del género Triatoma de interés en Brasil 
      Según Schofield & Galvão, 2009, dentro del complejo Infestans (que pertenece al 
Grupo Infestans), se encuentra el subcomplejo Brasiliensis, constituido por 9 especies 
encontradas en América del Sur: T. brasiliensis, T. juazeirensis, T. lenti, T. melanica, T. 
melanocephala, T. petrocchiae, T. sherlocki, T. tibiamaculata y T. vitticeps (aunque 
según estos autores la inclusión de las dos ultimas especies dentro de este subcomplejo 
sería dudosa). Posteriormente, mediante estudios citogenéticos, Alevi et al., 2012a; 2014 
propusieron la exclusión de T. melanocephala, T. tibiamaculata y T. vitticeps del 
subcomplejo Brasiliensis. Los resultados demostraban más similitudes con especies de 
triatominos de Norteamérica, lo que también ha sido sugerido recientemente por Gardim 
et al., 2014, como resultado de los estudios del ADN de genes mitocondriales. 
      Además, Mendonça et al., 2009, a partir de los análisis de genes mitocondriales y 
Alevi et al., 2013a; 2013b, mediante estudios citogenéticos, confirmaron la inclusión de 
T. sherlocki en el subcomplejo Brasiliensis. Como también lo hizo Alevi et al., 2012b; 
2013a, confirmando la inclusión de T. lenti en este subcomplejo. 
      Actualmente, a partir de los diferentes estudios multidisciplinares llevados a cabo, se 
ha propuesto una revisión y nueva clasificación para este grupo de especies, la cual 
incluiría también las especies T. lenti, T. petrocchiae y T. bahiensis (Gardim et al., 2014; 
Guerra et al., 2016; Mendonça et al., 2016; Oliveira et al., in press). 
      Debido a la importante y compleja relación taxonómica y epidemiológica de las 
especies de este subcomplejo, se considera oportuno y fundamental el estudio de los 






Triatoma lenti  
      Triatoma lenti Sherlock & Serafim, 1967, se encuentra solamente en Brasil y es 
endémico de los Estados de Bahia y Goiás (Figura 12) (Carcavallo et al., 1999a; Galvão 
& Gurgel-Gonçalves, 2014). Ya ha sido encontrado infectado por T. cruzi (Sherlock & 
Guitton, 1974) y está considerado como un potencial vector de la enfermedad de Chagas 
(Salvatella et al., 1998). 
      Este triatomino puede estar presente en una amplia variedad de ecotopos, 
localizándose entre rocas en el medio silvestre, en corrales de cabras en el ambiente 
peridomociliar y dentro de domicilios (Salvatella et al., 1998; Galvão & Gurgel-
Gonçalves, 2014). 
 
Figura 12. Ejemplar adulto de T. lenti (A) (http://triatokey.cpqrr.fiocruz.br) y distribución geográfica de T. 
lenti en Brasil (B) (adaptado de Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2014). 
Triatoma petrocchiae 
Triatoma petrocchiae Pinto & Barreto, 1925, es una especie bastante similar 
morfológicamente a T. brasiliensis, siendo consideradas especies simpátricas, aunque no 
sean capaces de hibridar (Espínola, 1971).  
      Está localizada actualmente en el bioma brasileño de la Caatinga en los Estados de 
Bahia, Ceará, Paraíba, Pernambuco y Rio Grande do Norte, y está considerda una especie 
“rara” de ser encontrada y, por ello, hasta el momento, poco estudiada (Figura 13) (Galvão 
et al., 2003; Gurgel-Gonçalves et al., 2012; Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2014). 
      En el medio silvestre, está presente entre rocas (Lent & Wygodzinsky, 1979), 
llegando a compartir el mismo ambiente e, incluso, la misma roca que T. brasiliensis 
(Almeida et al., 2016).  
      Recientemente, y por primera vez, se ha encontrado ninfas de estadio 5 de este 
triatomino dentro de domicilios (Lilioso, 2015). Aunque Silva et al., 2012 ya habían 
encontrado algunos pocos ejemplares adultos de T. petrocchiae en domicilios, como eran 
sólo especímenes adultos, concluyeron que podrían ser invasiones esporádicas.  
      Este reciente hallazgo representa el primer indicio de colonización domiciliar por esta 
especie, lo que refuerza el alerta sobre la necesidad del constante monitoramiento 
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Figura 13. Ejemplar adulto de T. petrocchiae (A) (http://triatokey.cpqrr.fiocruz.br) y distribución 
geográfica de T. petrocchiae en Brasil (B) (adaptado de Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2014). 
Triatoma melanocephala 
      Triatoma melanocephala Neiva & Pinto, 1923, es una especie endémica de Brasil, 
presente en los Estados de Bahia, Paraíba, Pernambuco, Rio Grande do Norte y Sergipe 
(Figura 14) (Gurgel-Gonçalves et al., 2012; Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2014). Este 
triatomino ha sido encontrado infectado por T. cruzi dentro de domicilios en el Estado de 
Pernambuco (Silva et al., 2012). Altas tasas de infección por este parasito también han 
sido detectadas por Oliveira et al., 2015 en el estudio sobre la biología de este triatomino. 
      A principio, esta especie y T. vitticeps eran consideradas sinónimos, según Lent & 
Wygodzinsky, 1979. Las únicas características morfológicas que diferencian estas dos 
especies son la ausencia de “espacio testáceo” en la cabeza y la presencia de dos manchas 
marrones en el tórax, en el caso de T. melanocephala (Sherlock & Guitton, 1980).        
      Severi-Aguiar et al., 2006 y, posteriormente, Alevi et al., 2013a; 2014, a partir de 
estudios genéticos y de cromosomas de T. vitticeps y T. melanocephala, observó que a 
pesar de que determinados patrones tuvieran una relación directa entre estas dos especies, 
habían características que diferenciaban una especie de la otra, como por ejemplo, la 
presencia de heterocromatina constitutiva en el cromosoma sexual X de T. vitticeps, 
mientras T. melanocephala no lo presentaba.  
      A pesar de los pocos registros de ocurrencia y estudios sobre este vector, presenta una 
grande importancia epidemiológica, ya que se ha observado que puede servir como un 
puente entre ciclos silvestres y domésticos (Silva et al., 2012; Oliveira et al., 2015). 
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Figura 14. Ejemplar adulto de T. melanocephala (A) (http://triatokey.cpqrr.fiocruz.br) y distribución 
geográfica de T. melanocephala en Brasil (B) (adaptado de Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2014). 
Triatoma tibiamaculata 
      Triatoma tibiamaculata Pinto, 1926, es una especie más restricta a la Floresta  
Atlántica de Brasil y está presente en los Estados de Alagoas, Bahia, Espírito Santo, 
Minas Gerais, Pernambuco, Paraná, Rio de Janeiro, Santa Catarina, São Paulo y Sergipe 
(Figura 15) (Gurgel-Gonçalves et al., 2012; Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2014). 
     Este triatomino ha sido localizado en madrigueras de marsupiales y roedores y en 
palmeras (Carcavallo et al., 1998b). Se ha observado que es frecuentemente atraído por 
la luz artificial pero raramente coloniza los domicilios, siendo considerada, hasta el 
momento, una especie silvestre con invasiones esporádicas al entorno peri y domiciliar 
(Rodrigues et al., 2007; Diotaiuti, 2009). 
    En el año 2008, ha sido, junto a T. vitticeps, los vectores responsables por los diversos 
casos de transmisión de la enfermedad por vía oral a través de la contaminación de zumos 
de caña de azúcar en el Estado brasileño de Santa Catarina (Steindel et al., 2008).  
      Se ha encontrado ejemplares de este vector infectados por T. cruzi en algunas 
localidades del Estado de São Paulo (Ciaravolo et al., 1997; Rodrigues et al., 2003), y en 
el Estado de Bahia, donde han sido frecuentemente encontrados infectados por T. cruzi 
en áreas urbanas, principalmente en los meses más cálidos (Dias-Lima & Sherlock, 2000; 
Santana et al., 2011; Ribeiro et al., 2015).  
      Como presenta un gran potencial como vector de la enfermedad de Chagas y son 
capaces de invadir domicilios, son necesarios más estudios sobre este vector y su posible 
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Figura 15. Ejemplar adulto de T. tibiamaculata (A) (http://triatokey.cpqrr.fiocruz.br) y distribución 
geográfica de T. tibiamaculata en Brasil (B) (adaptado de Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2014). 
Triatoma vitticeps 
      Triatoma vitticeps Stål, 1859, está presente en los Estados brasileños de Bahia, 
Espírito Santo, Minas Gerais y Rio de Janeiro, encontrándose más restrictos a los biomas 
de Floresta Atlántica y Cerrado (Figura 16) Gurgel-Gonçalves et al., 2012; Galvão & 
Gurgel-Gonçalves, 2014).  
      Se localiza en madrigueras de marsupiales y roedores y, más frecuentemente, en el 
peridomicilio (en gallineros y corrales), donde han sido encontrados presentando altas 
tasas de infección por T. cruzi (Carcavallo et al. 1998b; Santos et al., 2004; 2005). Según, 
Leite et al., 2010, la creciente presencia de este triatomino en el entorno doméstico es 
debido, en gran parte, a la deforestación de la Floresta Atlántica. 
       Se ha observado con gran frecuencia, la invasión de domicilios de adultos de esta 
especie atraídos por la luz artificial, además, ya se han visto pequeñas colonias dentro de 
las casas (Santos et al., 2005; 2006; de Souza et al., 2010). 
       Es fundamental la constante vigilancia de este triatomino, ya que presenta un gran 
potencial como vector de la enfermedad y es mayoritariamente peridomiciliar. Sirviendo 
así de puente entre en el entorno silvestre y doméstico, lo que incrementa todavía más el 
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Figura 16. Ejemplar adulto de T. vitticeps (A) (http://triatokey.cpqrr.fiocruz.br) y distribución geográfica 
de T. vitticeps en Brasil (B) (adaptado de Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2014).  
1.2.2.2. Género Panstrongylus (Berg, 1879) 
      El género Panstrongylus está compuesto actualmente por 13 especies ampliamente 
distribuidas a lo largo del Sur y Centro de América (de México a Argentina) (Curto de 
Casas et al., 1999).  
      Las especies P. geniculatus y P. rufotuberculatus, encontradas en 18 y 10 países, 
respectivamente, presentan la distribución geográfica más amplia en América, 
extendiéndose de México a Argentina, incluyendo las Islas Caribeñas. P. herreri, 
encontrado en 7 países sudamericanos, es la tercera especie más extendida 
geográficamente. P. megistus, importante especie a nivel epidemiológico, está restringida 
al este de Sudamérica. Las demás especies presentan una distribución más limitada o 
distribuciones geográficas todavía indeterminadas (Patterson et al., 2009). 
      Los vectores de este género pueden ser encontrados en madrigueras terrestres, en las 
cavidades de las raíces de los árboles y/o en los huecos de los árboles, aunque hay especies 
que pueden ser encontradas en las copas de palmeras como es el caso de P. megistus 
(Gaunt & Miles, 2000) 
      De las 13 especies que representan este género, 11 de ellas ya han sido encontradas 
infectadas naturalmente por T. cruzi. Las altas tasas de infección parecen indicar la 
proximidad de estas especies a los reservorios así como la alta susceptibilidad a T. cruzi, 
como puede ser el caso de P. megistus en Brasil, P. herreri en Perú y P. geniculatus en 
varios países.  
      Por otro lado también es de suma importancia epidemiológica la proximidad a la 
fuente de alimento de las distintas especies y el contacto vector-humano, lo que puede 
revelar la presencia de posibles ciclos sinantrópicos de transmisión (que se adapta a los 
ambientes relacionados con humanos), como es el caso de P. megistus, una de las 
principales especies domiciliadas en Brasil, y P. herreri en el norte de Perú; P. 
geniculatus, P. lutzi y P. rufotuberculatus son capaces de colonizar el entorno doméstico 
y peridoméstico en algunas áreas, mientras P. diasi, P. guentheri, P. howardi, P. 
humeralis y P. tupynambai son especies silvestres con registros ocasionales de invasión 





      En Brasil, la especie de este género que posee la distribución geográfica más amplia 
es P. megistus, localizada en 22 Estados del país, seguida de P. geniculatus, presente en 
20 Estados, P. lutzi y P. diasi, ambas halladas en 9 Estados de la Federación (Galvão & 
Gurgel-Gonçalves, 2014). 
      Debido a la amplia distribución geográfica así como el importante proceso de 
domiciliación que presenta los vectores de este género, es de vital importancia conocer 
las características biológicas y genéticas de las principales especies en Brasil a la hora de 
enfocar las campañas de control. 
Panstrongylus megistus  
      Panstrongylus megistus, que está presente en Argentina, Bolivia, Brasil, Paraguay y 
Uruguay, fue la primera especie de triatomino identificado como vector de la enfermedad 
de Chagas (Chagas, 1909). Estaba considerado el principal vector doméstico en Brasil 
hasta la década de 1930, cuando empezó a ser reemplazado progresivamente por T. 
infestans (Dias & Dias, 1968; Silveira, 2011).  
      Tras el éxito del programa de control de la enfermedad de Chagas en el Cono Sur 
lanzado en 1991, cuyo objetivo principal era la eliminación de T. infestans en 
determinadas áreas, P. megistus inició un nuevo proceso de invasión y domiciliación en 
varios Estados de Brasil (Dias & Schofield, 1999). 
      Este triatomino presenta una extensa distribución geográfica, con una gran capacidad 
de adaptación y un gran potencial de colonizar ecotopos artificiales. Aunque por lo 
general está asociado a bosques húmedos, actualmente está presente en todos los tipos de 
bosques brasileños (secos y húmedos, excepto la Amazonia), en el Cerrado (sabana 
brasileña) y en la Caatinga (remanentes forestales) (Forattini, 1980; Barbosa et al., 2001, 
2003; Gurgel-Gonçalves et al., 2012). 
    Según Barbosa et al., 2006, los registros de la paleo-vegetación en Brasil muestran un 
proceso claro de extensión y posterior retracción del bosque húmedo alrededor de los 
últimos 18.000 años, lo que puede explicar la expansión de esta especie a través de 
diferentes tipos de biomas.   
      Fue durante el período postcolonial que P. megistus empezó a invadir el entorno 
doméstico como resultado de la destrucción de su hábitat natural y desarrollo de la 
agricultura (Forattini et al., 1977; Litvoc et al., 1990; Barbosa et al., 2006).  
      Actualmente se encuentra en las copas de las palmeras, en refugios de roedores, 
edentados, marsupiales y murciélagos, en los nidos de aves, gallineros, huecos de árboles, 
domicilios y diversas estructuras peridomiciliares y está considerado el principal vector 
autóctono de la enfermedad de Chagas en las regiones del este, sudeste y centro de Brasil, 
encontrándose en los Estados de Alagoas, Bahia, Ceará, Distrito Federal, Espírito Santo, 
Goiás, Maranhão, Mato Grosso do Sul, Mato Grosso, Minas Gerais, Pará (registro 
histórico, la especie ya no fue capturada en este Estado), Paraíba, Paraná, Pernambuco, 
Piauí, Rio de Janeiro, Rio Grande do Norte, Rio Grande do Sul, Santa Catarina, São Paulo, 
Sergipe y Tocantins (Figura 17) (Patterson et al., 2009; Cavassin et al., 2014; Galvão & 
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Figura 17. Ejemplar adulto de P. megistus (A) (http://triatokey.cpqrr.fiocruz.br) y distribución geográfica 
de P. megistus en Brasil (B) (adaptado de Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2014).   
Panstrongylus geniculatus 
      Panstrongylus geniculatus Latreille, 1811, es la especie de triatomino del género 
Panstrongylus con la distribución geográfica más amplia en el Continente Americano, 
encontrándose  presente en 18 países: Argentina, Bolivia, Brasil, Colombia, Costa Rica, 
Ecuador, Guatemala, Guyana, Guyana Francesa, México, Nicaragua, Panamá, Paraguay, 
Perú, Surinam, Trinidad, Uruguay y Venezuela (Patterson et al., 2009). 
      Esta especie presenta una gran variabilidad morfológica y está adaptada a diferentes 
tipos de ecotopos (secos y húmedos). Se encuentra en una grande diversidad de hábitats 
silvestres que incluye madrigueras, sitios asociados a armadillos, zarigüeyas, roedores, 
murciélagos y pájaros, en los huecos o bajo la corteza de árboles, entre las hojas de 
diferentes especies del género Bromelia  y en palmeras (Carcavallo et al., 1998b; 
Rabinovich & Feliciangeli, 2015).  
      Aunque es considerada una especie silvestre, ha sido capturada con frecuencia en 
entornos peridomésticos asociados a cerdos (Valente et al., 1998) e, incluso, ya se ha 
observado su presencia dentro de los domicilios. Aunque este proceso de domiciliación 
parece ser debido a la atracción de los adultos de esta especie a la luz eléctrica de las 
viviendas (Valente, 1999), en Almafi, Colombia, Wolff & Castillo, 2000, han relatado 
casos de invasión de P. geniculatus al entorno doméstico no exclusivamente atraídos por 
la luz.    
      En Caracas, Venezuela, se han colectado en repetidas ocasiones insectos de esta 
especie dentro de los domicilios (Carrasco et al., 2005; Carrasco et al., 2014), localidad 
donde también se ha registrado casos de transmisión oral de la enfermedad de Chagas a 
través de alimentos contaminados con las heces de P. geniculatus (de Noya et al., 2015). 
También se ha visto que este triatomino ha sido encontrado invadiendo domiclios en la 
región de Cochabamba, Bolívia (Rojas-Cortez et al., 2016). Por todo eso, es una especie 
que merece especial atención debido a su posible potencial como vector de la enfermedad 
en el entorno urbano. 
      En Brasil está presente en diferentes tipos de biomas: la Amazonia, el Cerrado, la 
Caatinga y en todos los tipos de bosques (de muy secos a muy húmedos y lluviosos), 
encontrándose en las siguientes Unidades Federativas: Acre, Amapá, Amazonas, Bahia, 





Sul, Minas Gerais, Pará, Paraná, Piauí, Rio de Janeiro, Rondônia, Roraima, São Paulo y 
Tocantins (Figura 18) (Patterson et al., 2009; Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2014). 
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Figura 18. Ejemplar adulto de P. geniculatus (A) (http://triatokey.cpqrr.fiocruz.br) y distribución 
geográfica de P. geniculatus en Brasil (B) (adaptado de Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2014).   
Panstrongylus lutzi 
      Panstrongylus lutzi Neiva & Pinto, 1923, es, junto con P. diasi,  la tercera especie del 
género Panstrongylus con la distribución geográfica más amplia en Brasil. Es una especie 
encontrada unicamente en Brasil y está considerado como uno de los vectores secundarios 
más importantes en el país.  
      Merece especial destaque debido a su capacidadd de invadir los domicilios volando y 
sus altas tasas de infección natural por T. cruzi. Un estudio sobre fuentes alimentares ha 
demonstrado que esta especie está asociada a, al menos, ocho especies de húespedes 
diferentes, principalemente a armadillos. Han sido encontrados bajo la corteza del árbol 
conocido en Brasil como “Pau Branco” (Auxemma oncocalyx), en rocas habitadas por el 
roedor Kerodon rupestris, conocido vulgarmente en Brasil como “mocó” y sobre todo en 
los nidos de armadillos (Dias-Lima et al., 2003; Caranha et al., 2006).  
      Este triatomino es una especie natural de la Caatinga de Brasil y parece estar 
restringida a los bosques húmedos autóctonos de Brasil (Lent & Wygodzinsky, 1979; 
Carcavallo et al., 1999b). Aunque sea una especie predominantemente silvestre, su 
presencia en el peri e intradomicilio ha sido registrada con una frecuencia progresiva 
(Vinhaes & Dias, 2000; Freitas et al., 2004; Barbosa-Silva et al., 2016; Dos santos et al., 
2016). En el Estado brasileño de Ceará se han observado colonias dentro de las viviendas 
con una tasa de infección por T. cruzi que llegaba al 4,6% (Garcia et al., 2005). 
      Se encuentra en los Estados de Alagoas, Bahia, Ceará, Minas Gerais, Paraíba, 
Pernambuco, Piauí, Rio Grande do Norte y Sergipe (Figura 19) (Patterson et al., 2009; 
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Figura 19. Ejemplar adulto de P. lutzi (A) (http://triatokey.cpqrr.fiocruz.br) y distribución geográfica de P. 
lutzi en Brasil (B) (adaptado de Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2014).   
       En este estudio se incluirá, además, la especie P. herreri (sinonímia con P. herreri, 
Wygodzinsky, 1948), debido a la importancia como vector sinantrópico y su papel en la 
epidemiología de la enfermedad. 
Panstrongylus herreri 
      Panstrongylus herreri Walker, 1873, y P. lignarius, han sido sinonimizados por 
Galvão et al., 2003 en base a estudios de marcadores moleculares (similitud en secuencias 
de ITS-2 rADN) (Marcilla et al., 2001) y citogenéticos (Crossa et al., 2002). 
      Es una especie muy importante debido a su gran potencial sinantrópico (Patterson et 
al., 2009). Se encuentra en diferentes hábitats, como palmeras, copas de árboles, nidos de 
tucanes (aves de la familia Ramphastidae), entre las hojas de diferentes especies del 
género Bromelia, asociados a marsupiales y roedores, en gallineros y, en diversas 
ocasiones, localizado en los domicilios (Carcavallo et al., 1998b; Gaunt & Miles, 2000). 
      Este vector ha sido asociado en diversas ocasiones con la transmisión de T. cruzi a 
humanos, participando, de esta manera, como conexión entre los ciclos silvestres y 
domésticos, como se ha podido observar en la Región Amazónica, donde se ha hallado 
este triatomino volando desde palmeras (Attalaea phalerata) a los domicilios (Teixeira et 
al., 2001). 
       Se encuentra en Brasil, Ecuador, Guyana, Guyana Francesa, Perú, Surinam y 
Venezuela. En Brasil está presente en los Estados de Amazonas, Maranhão, Pará y 
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Figura 20. Ejemplar adulto de P. herreri (A) (http://triatokey.cpqrr.fiocruz.br) y distribución geográfica de 
P. herreri en Brasil (B) (adaptado de Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2014).     
1.2.2.3. Género Rhodnius (Stål, 1859) 
       El género Rhodnius, que pertenece a la tribu Rhodniini, posee, actualmente, 19 
especies ampliamente distribuidas en América del Sur y Central (Abad-Franch et al., 
2009; 2013; Alevi et al., 2015a; Ravazi et al., 2016).  
      Aunque todas las especies de este género sean potenciales vectores de T. cruzi, con 
excepción de R. amazonicus que todavía no ha sido encontrado infectado naturalmente 
por tripanosomátidos (Bérenger & Pluot-Sigwalt, 2002; Galvão & Gurgel-Gonçalves, 
2014), cada una tiene su particular importancia epidemiológica.  
      La gran mayoría de estos triatominos son silvestres, encontrándose, en general, en las 
copas de palmeras, en nidos de aves y en madrigueras de mamíferos marsupiales. Algunos 
casos de invasión peri y domiciliar por parte de determinadas especies ya han sido 
registrados, así como de colonización de domicílios (Gurgel-Gonçalves & Cuba, 2007; 
Abad-Franch et al., 2009; Fé et al., 2009a; Rodrigues et al., 2014; Cordovez & Guhl, 
2015).  
      Los vectores del género Rhodnius son morfológicamente muy similares (especies 
crípticas), lo que, mediante diversos estudios, ha llevado a la división de las especies de 
este género en diferentes grupos, los cuales han sido nombrados al principio como 
“pallescens”, “prolixus” y “pictipes” (Abad-Franch et al., 2009; Alevi et al., 2015a), 
aunque la relación entre estos grupos no haya sido bien establecida, presentando 
resultados conflictivos en la literatura (Lyman et al., 1999; Monteiro et al., 2000; Hypsa 
et al., 2002).  
      Se ha observado que muchos de los diferentes estudios filogenéticos tienden a dividir 
los triatominos de este género en dos grandes grupos, según los dos linajes principales: 
“grupo robustus” (R. dalessandroi, R. domesticus, R. milesi, R. nasutus, R. neglectus, R. 
neivai, R. prolixus, R. robustus y las tres especies del género Psammolestes) y “grupo 
pictipes” (R. amazonicus, R. brethesi, R. colombiensis, R. ecuadoriensis, R. pallescens, 
R. paraensis, R. pictipes y R. stali) (Monteiro et al., 2000; 2003; Abad-Franch & 
Monteiro, 2007; Pavan & Monteiro, 2007; Schofield, & Galvão, 2009; Pavan et al., 2013; 
Mesquita et al., 2015), división que será considerada en el presente estudio. 
      El gran parecido morfológico de estas especies y las distintas clasificaciones del 





taxonómica de estas especies, lo que es fundamental para las campañas de control en los 
países endémicos de esta enfermedad (Monteiro et al., 2000; Paula et al., 2007; Schofield 
& Galvão, 2009; Ravazi et al., 2016). 
      En Brasil, están presentes en diferentes biomas, siendo su principal localización el 
Amazonas seguido del Cerrado (Gurgel-Gonçalves et al., 2012). Las tres principales 
especies, en términos de distribución geográfica en el país, son R. neglectus, que está 
presente en 13 Estados, seguido de R. robustus, localizado en 10 Estados y R. pictipes, 
hallado en 9 Estados brasileños (Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2014). 
Rhodnius neglectus  
      Rhodnius neglectus Lent, 1954, es una especie endémica de Brasil, localizada 
principalmente en el bioma del Cerrado brasileño, y está presente en los Estados de Bahia, 
Distrito Federal, Goiás, Maranhão, Mato Grosso, Mato Grosso do Sul, Minas Gerais, 
Paraíba, Pernambuco, Paraná, Piauí, São Paulo y Tocantins (Figura 21) (Gurgel-
Gonçalves et al., 2012; Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2014).   
      Es un vector predominantemente silvestre, cuyas poblaciones se encuentran 
frecuentemente en palmeras de los géneros Attalea, Acrocomia y Mauritia. Además, 
pueden ser encontrados en nidos de pájaros de la familia Furnariidae y en madrigueras de 
mamíferos marsupiales (zarigüeyas), de los cuales se alimenta, teniendo un importante 
papel en la transmisión enzootica de T. cruzi (Diotaiuti & Dias 1984; Carcavallo et al., 
1998b; Gurgel-Gonçalves et al., 2004; Gurgel-Gonçalves & Cuba, 2007; Abad-Franch et 
al., 2009; Rodrigues et al., 2014).  
      En los últimos años, se ha observado en reiteradas ocasiones, invasiones de domicilios 
en los Estados de Bahia, Goiás, Minas Gerais, Paraná, Pernambuco, Piauí, São Paulo y 
Tocantins. Además, ya se ha visto colonización domiciliar por parte de esta especie de 
triatomino en los Estados brasileños de Goiás, Minas Gerais y São Paulo (Silva et al., 
1999; Soares et al., 1999; Oliveira & Silva, 2007; Gurgel-Gonçalves et al., 2008a; 2008b; 
2009; Silva et al., 2012; Rodrigues et al., 2014; Alevi et al., 2015b). 
      Es necesario mencionar, asimismo, que a pesar de que el bioma del Cerrado sea su 
hábitat predominante, ya se ha verificado la presencia de este triatomino en los biomas 
brasileños de Caatinga y Pantanal. Este hecho puede ser debido al transporte a través de 
pájaros, certificando, así, su capacidad de dispersión (Gurgel-Gonçalves & Cuba, 2009). 
      Debido a la actual situación epidemiológica de colonización domiciliar y de que su 
hábitat silvestre sea mayoritariamente palmeras, las cuales también están presentes en el 
entorno del peridomicilio, es necesario la constante vigilancia de este vector, ya que la 
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Figura 21. Ejemplar adulto de R. neglectus (A) (http://triatokey.cpqrr.fiocruz.br) y distribución geográfica 
de R. neglectus en Brasil (B) (adaptado de Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2014).   
Rhodnius robustus 
      Rhodnius robustus Larrousse, 1927, está distribuido principalmente en la región del 
Amazonas (Abad-Franch & Monteiro, 2007). Ésta es la subregión más grande del área 
biogeográfica Neotropical y abarca 13 provincias biogeográficas y más de 40 ecoregiones 
(Morrone, 2006). 
      Se encuentra en los Estados brasileños de Acre, Amapá, Amazonas, Maranhão, Mato 
Grosso, Pará, Piauí, Rondônia, Roraima y Tocantins (Figura 22). Y, a parte de Brasil, 
también está presente en diferentes países de Sudamérica (que hacen parte de la Región 
Amazónica): Bolivia, Colombia, Ecuador, Guyana Francesa, Perú y Venezuela (Abad-
Franch & Monteiro, 2007; Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2014; Péneau et al., 2016). 
      Es un vector considerado silvestre, cuyo hábitat natural son diferentes especies de 
palmeras de los géneros Acrocomia, Attalea, Maximiliana, Orbignya y Oenocarpus, 
además, también ha sido encontrado en madrigueras de mamíferos marsulpiales, como 
las zarigüeyas (Miles et al., 1983; Carcavallo et al., 1998b; Fé et al., 2009a; Dias et al., 
2014). 
      Presenta altas tasas de infección por T. cruzi (Aguilar et al., 2007; Fé et al., 2009a; 
Abad-Franch et al., 2009; Rubio et al., 2013) y ya se ha localizado adultos de esta especie 
invadiendo domicilios, lo que quizá sea debido a la atracción de las luces artificiales 
(Valente et al., 2009; Castro et al., 2010). En Venezuela ya se ha observado casos de 
invasión de domicilios donde este triatomino se alimenta de sangre humana (Feliciangeli 
et al., 2002). 
        R. robustus es muy similar morfológicamente a la especie R. prolixus, siendo 
consideradas especies crípticas. Estudios moleculares han confirmado el status específico 
de ambas especies y sugerido que R. robustus abarca un complejo de especies crípticas, 
el “grupo robustus”, al cual pertenecen las siguientes especies ya mencionadas 
anteriormente, R. dalessandroi, R. domesticus, R. milesi, R. nasutus, R. neglectus, R. 
neivai, R. prolixus, R. robustus y las tres especies del género Psammolestes (Monteiro et 
al., 2000; 2003; Abad-Franch & Monteiro, 2007; Pavan & Monteiro, 2007; Schofield & 
Galvão, 2009; Pavan et al., 2013). Hay que resaltar, además, que como R. prolixus no 
está presente en Brasil, pero sí en países fronterizos (Medone et al., 2015; Angulo-Silva 
et al., 2016), la diferenciación entre las especies de este complejo es primordial para el 





      Como es una especie ampliamente distribuida en la Región Amazónica, donde en los 
últimos años ha ascendido de manera alarmante el número de casos de la enfermedad, y 
es capaz de invadir domicilios, su vigilancia es fundamental para el control de la 
enfermedad de Chagas en esta región. 
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Figura 22. Ejemplar adulto de R. robustus (A) (http://triatokey.cpqrr.fiocruz.br) y distribución geográfica 
de R. robustus en Brasil (B) (adaptado de Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2014).   
Rhodnius pictipes 
      Rhodnius pictipes Stål, 1872, así como R. robustus, es una especie que está 
generalmente distribuida por la Región Amazónica (Abad-Franch & Monteiro, 2007). Se 
encuentra en diferentes países de América: Belice, Brasil, Colombia, Ecuador, Guyana, 
Guyana Francesa, Perú, Surinam, Trinidad y Venezuela.  En Brasil está presente en los 
Estados de Amapá, Amazonas, Maranhão, Mato Grosso, Pará, Piauí, Rondônia*, 
Roraima y Tocantins (Figura 23) (Gurgel-Gonçalves et al., 2012; Galvão & Gurgel-
Gonçalves, 2014; Péneau et al., 2016). *Según Pavan, 2009, las especies encontradas en 
Rondônia pueden ser una nueva especie afin de R. pictipes. 
      Está considerado un triatomino silvestre, encontrándose en palmeras de diferentes 
géneros, como Acrocomia, Maximiliana y Oenocarpus, y entre las hojas de diferentes 
especies del género Bromelia (Miles et al., 1983; Carcavallo et al., 1998b; Fé et al., 
2009a). Sin embargo, ya se ha observado especímenes adultos invadiendo domicilios o 
capturados próximos a la luz artificial (Castro et al., 2010). 
      R. pictipes presenta importantes tasas de infección por T. cruzi e, incluso, ha 
presentado infección mixta por T. cruzi y T. rangeli. (Fé et al., 2009a). 
      En el municipio de São Paulo de Olivença, en la región del Alto Solimões, donde fue 
registrado el primer caso de la enfermedad de Chagas en el Estado de Amazonas, este 
triatomino fue la especie predominante en el intradomicilio (Fé et al., 2009b).  
      Esta especie, así como R. robustus, también pertenece a un complejo de especies 
crípticas, conforme ya visto anteriormente, el llamado “grupo pictipes”, que incluye las 
especies R. amazonicus, R. brethesi, R. colombiensis, R. ecuadoriensis, R. pallescens, R. 
paraensis, R. pictipes y R. stali (Monteiro et al., 2000; Abad-Franch & Monteiro, 2007; 
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 Figura 23. Ejemplar adulto de R. pictipes (A) (http://triatokey.cpqrr.fiocruz.br) y distribución geográfica 





























1.3. CARACTERIZACIÓN GENÉTICA DE TRIATOMINOS 
MEDIANTE MARCADORES MOLECULARES  
      Como se ha mencionado anteriormente, la ausencia de fármacos eficaces y de una 
vacuna disponible para la enfermedad de Chagas hacen con que los vectores triatominos 
sean el objetivo principal de las medidas de control de esta parasitosis. Por esta razón, se 
han hecho grandes esfuerzos multidisciplinares para una mejor comprensión y 
catalogación de los vectores de esta enfermedad. 
      La sistemática vectorial siempre ha jugado un papel fundamental en las enfermedades 
de transmisión por vectores. Identificar las características biológicas, morfológicas y 
genéticas, así como la biogeografía de los triatominos, es de gran importancia para la 
correcta inserción de las diferentes especies dentro de los diferentes taxones y para las 
adecuadas medidas que deben ser tomadas en las campañas de control vectorial. 
      Hace algunos años, se vio que técnicas moleculares, fundamentalmente las basadas 
en el ADN (citogenética, microsatélites, RAPD y secuenciación), aplicadas al estudio de 
triatominos, permitían confirmar relaciones evolutivas previamente establecidas por 
criterios morfológicos y biogeográficos, además de resolver determinados problemas de 
especiación críptica y plasticidad fenotípica (Garcia & Powell, 1998; Bargues et al., 2000; 
Monteiro et al., 2001).  
      La subfamilia Triatominae es considerada un grupo polifilético (ha evolucionado a 
partir de diferentes ancestros) desde hace años (Galvão et al., 2003; Schofield, & Galvão, 
2009). Diferentes estudios moleculares, como los estudios de isoenzimas y perfiles de 
RAPD (Garcia et al., 1998) y los estudios de marcadores del ADN ribosomal nuclear y 
mitocondrial (Garcia & Powell, 1998; Lyman et al., 1999; Bargues et al., 2000; Marcilla 
et al., 2001; Mas-Coma & Bargues, 2009; Hwang & Weirauch, 2012; Bargues et al., 
2016), han confirmado el origen polifilético de esta subfamilia, como también la inclusión 
de las dos principales tribus pertenecientes a ésta, Triatomini y Rhodniini. 
      La tribu Triatomini, a la cual pertenecen los géneros Triatoma y Panstrongylus, 
presenta la mayor diversidad dentro de la subfamilia Triatominae. A lo largo de los años, 
muchas propuestas taxonómicas han sido presentandas para los diferentes grupos de esta 
tribu.  
      Con el desarrollo de las diversas técnicas moleculares (principalmente basadas en 
análisis de secuencias de ADN de diferentes marcadores moleculares), se ha podido 
realizar varias comprobaciones y diversos hallazgos relacionados con esta tribu, como 
por ejemplo: 
(i) El origen polifilético del género Panstrongylus (Marcilla et al., 2002). 
(ii)  La validez del género Mepraia, mediante datos citogenéticos y análisis de 
secuencias de ADN (Calleros et al., 2010);  
(iii) La identificación de los cambios genéticos en T. infestans generados debido 
al proceso de domiciliación (Panzera et al., 2004; Bargues et al., 2006). 
(iv) Descubrimiento de una nueva especie en la Península de Yucatán (México), 
anteriormente confudida con T. dimidiata (Bargues et al., 2000; 2008). 
(v) La presencia de formas intermedias de diferentes especies en la naturaleza, 
como es el caso de T. b. brasiliensis, T. b. macromelasoma y T. juazeirensis 
(Correia et al., 2013; Costa et al., 2016). 
(vi) La posibilidad de aclarar la posición taxonómica de diferentes especies dentro 





tibiamaculata y T. vitticeps del subcomplejo Brasiliensis (Gardim et al., 
2014). 
      La tribu Rhodniini, con apenas dos géneros, Rhodnius y Psammolestes, es un grupo 
monofilético, aunque los diferentes estudios basados en técnicas moleculares han 
identificado que el principal género de esta tribu, Rhodnius, presenta un origen polifilético 
(Monteiro et al., 2000; Paula et al., 2007; Schofield & Galvão, 2009). 
      Los marcadores moleculares son, al día de hoy, una de las herramientas más útiles 
para la clasificación de este grupo de insectos. La secuenciación del ADN ribosomal 
nuclear (ADNr) y del ADN mitocondrial (ADNmt), cuyas características serán detalladas 
a continuación, ha demostrado ser un valioso método de información taxonómica y de 
caracterización vectorial (Mas-Coma & Bargues, 2009). 
1.3.1. Marcadores moleculares del ADN ribosomal nuclear 
      El ADN ribosomal (ARNr) nuclear eucariota está constituido por unidades de 
transcripción u operones localizados en los cromosomas nucleares y que se encuentran 
en forma de repeticiones en tándem. En los artrópodos cada repetición contiene los genes 
codificantes de los ARN ribosomales (18S, 5.8S y 28S), además de tres tipos de 
fragmentos espaciadores: los espaciadores internos transcritos (ITS-1 e ITS-2, del inglés 
Internal Transcribed Spacer) que se intercalan entre los genes, los espaciadores externos 
transcritos (ETS, del inglés External Transcribed Spacer) que flanquean a los genes y los 
espaciadores no transcritos (NTS, del ingés Non-Transcribed Spacer) que separan una 
repetición de la siguiente (Figura 24). 
 
Figura 24. Esquema del ADN ribosomal nuclear eucariota (Hillis & Dixon, 1991). 
 
      El conjunto de genes, los ITSs y ETSs es transcrito por la ARN polimerasa I de forma 
constante. Posteriormente, hay un proceso de maduración donde se separarán los 
espaciadores del ARN producto de los genes (Gerbi, 1985). Todavía no se sabe al cierto 
la función de estos espaciadores, se sabe que suelen tener una divergencia evolutiva 
rápida, por lo tanto es probable que no tengan una función concreta, aunque en levaduras 
se ha visto que tienen un papel importante en la maduración de los ARNr (van der Sande 
et al., 1992).  
      Cada gen del ADNr tiene una velocidad de sustitución diferente y presenta regiones 
conservadas y variables incluidas en las secuencias de los genes 18S y 28S y, de la misma 
manera, cada uno de los espaciadores también evolucionan a diferentes velocidades. Los 
genes ribosomales en general presentan una variabilidad muy baja y están muy 
conservados, siendo útiles para relaciones filogenéticas más antiguas. Los espaciadores 
evolucionan mucho más rápidamente y son más útiles para establecer relaciones 





    Mientras los NTS y ETS se utilizan muy esporádicamente, debido a su gran 
variabilidad y dificultades de secuenciación, los ITSs han sido ampliamente utilizados 
para establecer relaciones a nivel de especies, subespecies o poblaciones.  
      Otra característica a destacar del ADN ribosomal nuclear es su evolución concertada. 
En esta forma de evolución, con el tiempo adecuado, el ADN ribosomal nuclear de una 
población determinada elimina sus diferencias y homogeniza todas sus copias, lo que 
resultará en individuos uniformes dentro de la población (Hillis & Dixon, 1991; Liao, 
1999). 
      A partir de la gran diversidad de estudios en el decorrer de los años, se ha visto que 
los ITSs son excelentes marcadores para diferenciar especies. Son considerados, 
principalmente el ITS-2, como las mejores herramientas para los estudios taxonómicos a 
nivel de especie y subespecie, siendo el ITS-2 el marcador más importante para 
diferenciar especies crípticas (Bargues et al., 2000; 2002; Marcilla et al., 2001; 2002). 
       En los estudios de la subfamilia Triatominae, el ITS-2 ha sido el marcador más 
utilizado. Presenta una longitud variable, entre 470-600 pares de bases en la tribu 
Triatomini y alrededor de 700 pares de bases en la tribu Rhodniini y una desviación clara 
en su composición nucleotídica (con una media de 76 % de A y T). A pesar de ser un 
buen marcador a nivel de especies, subespecies, híbridos y poblaciones, no resulta muy 
apropiado para comparar entre tribus debido a las diferentes longitudes (Bargues et al., 
2000; 2002; 2006; Marcilla et al., 2001; 2002).  
       También se ha estudiado en triatominos el ITS-1 y la región intergénica completa, 
que comprende los ITSs y el gen 5.8S, que está entre ambos (Bargues et al., 2006; 2007; 
Pacheco et al., 2007; Calleros et al., 2010; Cavassin et al., 2013; Costa et al, 2016). 
        Los genes ribosomales 18S y 28S han sido menos estudiados ya que son más 
conservados. El 5.8S no ha sido utilizado en estudios filogenéticos de triatominos ya que 
es altamente conservado entre todas las especies de la subfamilia Triatominae (Monteiro 
et al., 2000; Mas-Coma & Bargues, 2009). 
1.3.2. Marcadores moleculares del ADN mitocondrial 
      Las mitocondrias de los animales son controladas por un sistema genómico dual, en 
lo cual hay una cooperación entre los genes mitocondriales endógenos y los genes 
nucleares codificados (Rand et al., 2004). En los eucariotas, el genoma mitocondrial es 
una molécula circular cerrada de ADN, que presenta variaciones de tamaño entre 
diferentes organismos y contiene 36 o 37 genes que codifican proteínas que 
desempeñarán su función dentro de la propia mitocondria, como las proteínas de la cadena 
de transporte de electrones, enzimas de la fosforilación oxidativa y las subunidades 
ribosomales mitocondriales (Ballard & Rand, 2005). 
       El ADN mitocondrial evoluciona mucho más rápido que el ADN nuclear y la mayoría 
de los cambios son sustituciones nucleotídicas simples o, ocasionalmente, inserciones o 
delecciones de uno o pocos nucleótidos. Debido a esto, muchos de los genes 
mitocondriales han sido utilizados para establecer relaciones filogenéticas a niveles 
taxonómicos bajos como géneros, especies y poblaciones. Los genes mitocondriales se 
heredan de forma clonal, sin recombinaciones (herencia materna) y, en general, con una 
elevada tasa de sustitución en la tercera posición del codón, siendo muy utilizados para 
estudios de genética poblacional, (Navajas et al., 1996; Dotson & Beard, 2001; Simon et 





herramientas útiles para estudios a nivel taxonómicos superiores como familias o incluso 
ordenes (Frati et al., 1997). 
      Solamente unos pocos genes mitocondriales han podido ser utilizados con éxito en 
los estudios filogenéticos, ya que presentan una gran variabilidad, siendo muy difícil el 
diseño de cebadores específicos. Los más utilizados son el 12S ARNr, 16S ARNr, 
Citocromo B (CytB), subunidad 1 del gen Citocromo Oxidasa (CO1) y subunidad 1 del 
gen NADH Deshidrogenasa (ND1) (Hwang & Kim, 1999). Las características de los 
marcadores citados serán comentadas en la Tabla 4.  
      La selección de cada uno de estos genes depende del grupo de organismo que será 
estudiado. Debido al alto nivel de saturación (acumula múltiples sustituciones en sitios 
variables, especialmente en la tercera posición del codón) que presentan estos genes, 
aunque ideales para estudios de especies próximas, se sugiere que no deben ser utilizados 
para estimar relaciones entre grupos de especies distantes (Blair et al., 1997; Morgan & 
Blair, 1998; Saccone et al., 2000). 
      Para estudios filogenéticos de triatominos, estos marcadores vienen siendo aplicados 
desde finales de los años 90. Los más utilizados han sido las secuencias parciales de los 
genes 12S, 16S, CytB y CO1, como podemos observar en algunos estudios: Garcia & 
Powell, 1998; Lyman et al., 1999; Monteiro et al., 2000; 2003; 2004; García et al., 2001; 
2003; Sainz et al., 2004; Da silva et al., 2007; Pavan & Monteiro, 2007; Almeida et al., 
2008; 2016; Mas-Coma & Bargues, 2009; Gardim et al., 2014; Justi et al., 2014; 
Mendonça et al., 2016).    
 
Marcador Molecular Características        Debilidades 
12S: Gen 12S ARNr. Longitud total de 
781 pb.  
Región frecuentemente analizada: 
fragmentos de 339-371 pb. 
- Presenta la tasa de evolución más baja 
entre todos los marcadores del ADN 
mitocondrial. 
- Útil para estudios a nivel de especies 
de un mismo género. 
- Puede revelar diferencias a nivel de 
población. 
No recomendable para 
estudios comparativos entre 
especies de diferentes 
géneros y tribus o niveles 
más altos. 
16S: Gen 16S ARNr. Longitud total de 
1270 pb.  
Región frecuentemente analizada: 
fragmentos de 501-510 pb. 
- Evoluciona en paralelo al 12S, pero es 
más variable. 
- Tende a revelar más diferencias entre 
especies de diferentes tribus. 
No recomendable para 
estudios a nivel de género o 
niveles más altos. 
 
ND1: Subunidad 1 del gen NADH 
Deshidrogenasa. Longitud total de 912-939 
pb. 
Region frecuentemente analizada: el gen 
completo. 
- Evoluciona más rápido que los 
anteriores pero más despacio que CO1 
y CytB. 
- Útil para estudios de especies 
estrechamente relacionadas 
Presenta saturación cuando 
se comparan especies 
distantes del mismo género. 
 CO1: Subunidad 1 del gen Citocromo 
Oxidasa. Longitud total de 1534 pb. 
Región frecuentemente analizada: 
fragmentos de 1431-1447 pb y fragmentos 
de 636-661 pb. 
- Evoluciona ligeramente más rápido 
que ND1 pero más lento que CytB. 
- Útil para estudios a nivel de especies 
estrechamente relacionadas. 
 Presenta saturación cuando 
se comparan especies 
distantes y a niveles 
taxonómicos más altos. 
CytB: Citocromo B. Longitud total de 
hasta 1136 pb.  
Región frecuentemente analizada: 313-682 
pb. 
- Presenta la evolución más rápida entre 
los genes del ADNmt. 
- Útil para estudios comparativos a nivel 
de subespecies (intrapoblacional, 
interpoblacional, entre morfos y 
subespecies). 
Presenta saturación cuando 
se comparan especies 
distantes y a niveles 
taxonómicos más altos. 
 
 
Tabla 4. Características de los marcadores del ADN mitocondrial más utilizados en los estudios 





      La secuencia del genoma mitocondrial completo ha sido obtenido para la especie T. 
dimidiata, con una longitud de 17.019 pares de bases (Dotson & Beard, 2001) (Figura 
25), y para la especie R. prolixus, con una longitud de 15.456 pares de base 
(http://www.pnas.org/content/112/48/14936.short) (Mesquita et al., 2015). 
 
 
      Figura 25. Esquema del ADN mitocondrial completo de T. dimidata (Dotson & Beard, 2001). 
1.3.3. Ventajas y desventajas de marcadores ribosomales y mitocondriales 
       La principal característica que los diferencian es que los marcadores del ADN 
ribosomal nuclear evolucionan más lentamente que los marcadores del ADN 
mitocondrial, haciendo que los primeros sean más útiles para estudios filogenéticos a 
niveles más altos (familia, subfamilia, género y especie), mientras que los segundos sean 
más adecuados para establecer relaciones a niveles más bajos (especie, subespecie y 
población).  
       A seguir se citarán algunas de las características diferenciales entre los dos tipos de 
marcadores a tener en cuenta (Mas-Coma & Bargues, 2009): 
(i) El ADN mitocondrial es más fácil de amplificar por PCR que el ADN 
ribosomal, ya que presenta un elevado número de copias (entre 102 a 104 por 
célula). 
(ii) El ADN ribosomal contiene regiones muy conservadas, lo que es ideal para el 
diseño de cebadores, mientras el ADN mitocondrial presenta una alta 
variabilidad. 
(iii) El ADN ribosomal, fundamentalmente los ITSs, presentan un elevado número 
de inserciones y deleciones, dificultando el alineamiento de las secuencias. 
Los marcadores mitocondriales, al no presentar inserciones y deleciones, son 
más fáciles de alinear. 
(iv) El ADN ribosomal sigue una herencia mendeliana, facilitando el estudio de 
organismos bisexuados. El ADN mitocondrial se hereda clonalmente 
(herencia materna), sin recombinación, presentando, así, menos problemas en 
el análisis filogenético. 
(v) Los genes mitocondriales no son adecuados para resolver filogenias antiguas, 
ya que tienden a alcanzar altos niveles de homoplasia (cambio evolutivo 
paralelo que hace que dos organismos presenten un mismo carácter adquirido 





(vi) El ADN ribosomal, como está sometido a una evolución concertada, 
simplifica los estudios entre poblaciones de una especie concreta, ya que con 
un solo individuo se puede caracterizar una población local. Pero es una 
limitación para estudios intrapoblacionales, donde es más útil el ADN 
mitocondrial.  
1.3.4. Tendencias actuales: estudios multigénicos y nuevos marcadores moleculares  
      En los últimos años, se ha observado que diversos estudios genéticos de triatominos 
combinan más de un marcador molecular, inclusive marcadores ribosomales nucleares y 
mitocondriales simultáneamente (Martinez et al., 2006; Weirauch & Munro, 2009; 
Calleros et al., 2010; Gardim et al., 2014; Justi et al., 2014). Tanto los marcadores 
moleculares como los ITSs del ADN ribosomal nuclear son útiles para taxonomía a 
niveles más bajos, como estudios de poblaciones, de subespecies, especies crípticas y 
especies muy próximas.  
      Con el estudio multigénico se ha podido resolver diversos problemas inherentes a 
cada marcador, principalmente cuando se lleva a cabo un estudio más pronfundo 
relacionado a un grupo de poblaciones, subespecies y especies cercanas. Como se ha 
descrito anteriormente, los marcadores mitocondriales son más apropriados para estudios 
intrapoblacionales, mientras que los marcadores ribosomales nucleares (los ITSs) son 
más adecuados para estudios interpoblacionales e interespecíficos. 
      Además, la combinación de marcadores permite detectar fenómenos de introgresión 
e híbridos, ya que presentan diferentes tipos de herencia (Mas-Coma & Bargues, 2009). 
       Otra tendencia actual es el uso de nuevos marcadores moleculares con el objetivo de 
seguir resolviendo las debilidades que presentan los marcadores estudiados hasta el 
momento. Uno de los últimos estudios que se está llevando a cabo es la secuenciación de 
la subunidad 4 y la subunidad 5 del gen NADH Deshidrogenasa (ND4 y ND5) (Fernández 
et al., 2013; Gómez-Palacio et al., 2015; Dorn, et al., 2016; Monsalve et al., 2016). 
1.3.5. Detección de pseudogenes 
      Como se ha comentado anteriormente, el ADN ribosomal nuclear presenta una 
evolución concertada. De esta manera, con el tiempo suficiente, se homogeniza muchas 
copias de ADNr nuclear tanto entre cromosomas homólogos como entre no homólogos 
dentro de un genoma (Liao, 1999; Mas-Coma & Bargues, 2009). 
       Aunque el ADN ribosomal nuclear evoluciona de manera concertada, algunos 
genomas contienen una gran diversidad de ADNr parálogos (secuencias homólogas 
dentro de un genoma que se han originado mediante un mecanismo de duplicación), que 
aparecen cuando la especiación es más rápida que la evolución concertada y contienen no 
solamente loci funcionales como también pseudogenes putativos y recombinantes.  
      Los pseudogenes son secuencias homólogas procedentes de genes evolutivamente 
activos que han perdido su capacidad funcional (aunque, actualmente, su funcionalidad 
es una cuestión muy debatida). En este contexto, un locus ribosomal se convierte en 
pseudogen cuando pasa a ser inactivo o cuando una copia del ADNr es dispersada a otra 
región del genoma (Buckler IV et al., 1997; Zheng & Gerstein, 2007; Sasidharan & 
Gerstein, 2008).  
      Los pseudogenes han sido bastante estudiados en plantas, siendo detectados en 





que los diferencian de los genes funcionales: (i) variaciones en su longitud; (ii) tasas de 
sustitución aceleradas; (iii) sustituciones en sitios de metilación (CG y CNG), lo que 
disminuye su contenido en GC y la estabilidad de las estructuras secundarias. Esta 
inestabilidad hace que los pseudogenes puedan ser amplificados bajo condiciones de PCR 
estándar (Harpke & Peterson, 2006; Zheng et al., 2008). 
      En los triatominos, todos los pseudogenes descritos habían sido descubiertos en el 
genoma mitocondrial y comprobados ser no funcionales debido a la presencia de codones 
de parada (Mas-Coma & Bargues, 2009). Sin embargo, recientemente, se ha detectado 
nuevas secuencias parálogas del gen 5.8S y del ITS-2 en muchas especies de triatominos 
de Norteamérica, Centroamérica y del norte de Sudamérica, las cuales han demostrado 
ser pseudogenes con características que sugieren una potencial funcionalidad (Bargues et 
al., 2014). 
      La coexistencia de dos secuencias diferentes (5.8S+ITS-2) en una misma especie de 
triatomino (una que se corresponde a la secuencia funcional del ADNr y otra que se 
corresponde a la secuencia pseudogénica), ha sido confirmada mediante diferentes 
medios, como clonación y siguiente secuenciación de clones, dobles señales en los 
cromatogramas de análisis de secuencias, amplificación con cebadores específicos para 
cada una de las secuencias (funcional y pseudogénica) y cuantificación relativa mediante 
PCR real-time (Bargues et al., 2014). 
       La secuencia del pseudogen descubierta en la región 5.8S+ITS-2, constituye un 
marcador molecular nuevo de gran importancia para diversos estudios de vectores 
triatominos, tales como clasificación de especies, análisis filogenéticos y taxonómicos, 
así como para la epidemiología y control de la enfermedad de Chagas (Zuriaga et al., 





















1.4.1. Objetivo general 
      El presente trabajo tiene como objetivo general la caracterización a nivel molecular 
de los principales vectores de la enfermedad de Chagas en Brasil, mediante la 
secuenciación y análisis de los marcadores moleculares del ADNr nuclear (ITS-1, 5.8S e 
ITS-2), del ADN mitocondrial (16S, ND1, CO1 y CytB), así como la posible detección 
de pseudogenes. La principal finalidad de este estudio será realizar un haplotipaje 
molecular multigénico de los principales vectores de la enfermedad de Chagas en Brasil 
(de los géneros Triatoma, Panstrongylus y Rhodnius) para contribuir a la vigilancia 
epidemiológica y al monitoramiento de la expansión geográfica de los triatominos, así 
como su proceso de domiciliación y transmisión de la enfermedad. 
1.4.2. Objetivos específicos 
- Estudios combinados genotípicos y epidemiológicos de los principales vectores 
de diferentes ecotopos (domésticos, peridomésticos y silvestres) procedentes de 
diferentes Estados de Brasil. 
- Análisis y definición de haplotipos; elaboración de banco de datos genético. 
- Estudio detallado de la relación biológica, genética y evolutiva del proceso de 
domiciliación de diferentes vectores de importancia epidemiológica en Brasil. 
- Aplicación de nuevos marcadores moleculares útiles para la epidemiología, 
sistemática y control de la enfermedad de Chagas, como la posible detección de 
pseudogenes. 
- Análisis filogenéticos y evolutivos: distribución geográfica y filogeografia 
basados en secuencias de ADN. 
- Aportar datos sobre la expansión geográfica y los procesos de domiciliación de 
los diferentes vectores analizados, información decisiva a la hora de diseñar y 
enfocar las campañas de control vectorial. 
- Estimar el papel vectorial de las especies de triatominos analizados en función de 
su localización geográfica y sus relaciones filogenéticas, con el fin de contribuir 
al control vectorial de las mismas. 
     
    
       
       














































2.1.1. Muestras biológicas 
      Para este estudio se han procesado y secuenciado un total de 90 insectos de las 
especies Triatoma pseudomaculata (3), Triatoma sordida (2), Triatoma brasiliensis (12), 
Triatoma juazeirensis (7), Triatoma sherlocki (7), Triatoma melanica (2), Triatoma lenti 
(4), Triatoma petrocchiae (10), Triatoma melanocephala (5), Triatoma tibiamaculata (4), 
Triatoma vitticeps (6), Panstrongylus megistus (6), Panstrongylus geniculatus (2), 
Panstrongylus lutzi (3), Panstrongylus herreri (4), Rhodnius neglectus (5), Rhodnius 
pictipes (4) y Rhodnius robustus (4)  (Tabla 5). Para el alineamiento y análisis comparado 
de las secuencias obtenidas, se utilizaron un total de 230 haplotipos ribosomales y 
mitocondriales publicados hasta la fecha y disponibles en la base de datos del GenBank. 
      Los insectos proceden de 9 Estados brasileños: Bahia (39), Paraíba (7), Ceará (4), Rio 
Grande do Norte (9), Minas Gerais (9), São Paulo (6), Espírito Santo (4), Pará (6), y 
Tocantins (2). Además de muestras procedentes de Lima/Perú (2) y de Venezuela (2) 
(Figura 26). 
      Los triatominos fueron recoletados, fijados en etanol y enviados al Laboratorio de 
Parasitología Molecular del Departamento de Parasitología de la Facultad de Farmacia de 
la Universidad de Valencia por investigadores del Instituto Oswaldo Cruz, investigadores 
de diferentes universidades brasileñas e investigadores pertenecientes a la red ECLAT 
(European Community Latin American Network for Research on the Biology and Control 



























Triatominos procedentes de Brasil 
Especie   Estado  Localidad  Ecotopo  n                   
Triatoma pseudomaculata 
(n=3) 
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Triatoma sordida 
(n=2) 
  Bahia 
(BA) 
















       
Paraíba 















   





















   
Triatoma juazeirensis 
(n=7) 








   
Triatoma sherlocki 
(n=7) 
  Bahia 
(BA) 
  










       
   
Triatoma melanica 
(n=2) 
  Bahia 
(BA) 
 Paus-Pretos  Silvestre  2    
Triatoma lenti 
(n=4) 

























   


























   
Triatoma tibiamaculata 
(n=4) 
  São Paulo 
(SP) 
























   
Panstrongylus megistus 
(n=6) 













   
Panstrongylus geniculatus 
(n=2) 
  Bahia 
(BA) 
 Seabra  Silvestre  2    
Panstrongylus lutzi 
(n=3) 
  Bahia 
(BA) 
 Curaçá  Silvestre  3    
Panstrongylus herreri 
(n=4) 

































  Lima/Perú    Silvestre  2    
Rhodnius robustus 
(n=2) 
  Venezuela    Silvestre  2    
 
Tabla 5. Especies estudiadas, procedencia geográfica de las muestras biológicas y número de muestras 
analizadas de cada localidad. Las siglas correspondientes a cada Estado brasileño, entre paréntesis. 
 










Figura 26. Procedencia geográfica de las muestras analizadas. Cada punto representa una localización 
geográfica donde se capturaron triatominos utilizados en este estudio. 
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2.2. MÉTODOS  
2.2.1. Selección de marcadores moleculares 
      Al día de hoy, para identificar y clasificar triatominos, a parte de la identificación y 
clasificación morfológica, se usan marcadores moleculares, concretamente del ADN 
ribosomal nuclear y del ADN mitocondrial, como ya se ha comentado anteriormente. La 
elección de uno u otro marcador molecular se justifica en función de la información que 
genera cada uno y de sus características diferenciales. En función del objetivo del estudio, 
serán más adecuados los marcadores ribosomales, los marcadores mitocondriales o la 
combinación de ambos. 
      En el presente trabajo se ha seleccionado la región intergénica completa (ITS-1 + 5.8S 
+ ITS-2) del ADN ribosomal nuclear y, del ADN mitocondrial, los genes 16S, ND1, CO1 
y CytB. La combinación de ambos tipos de marcadores proporcionará la información 
complementaria que permitirá el desarrollo de los objetivos del trabajo. 
2.2.1.1. Marcadores ribosomales nucleares 
      En triatominos, los marcadores del ADN ribosomal nuclear estudiados han sido los 
genes 18S, 5.8S y la región D2 de gen 28S, además de los espaciadores internos ITS-1 e 
ITS-2 (Bargues et al., 2000; 2002; 2006; 2008; Marcilla et al., 2001; 2002; Martinez et 
al., 2006; Pacheco et al., 2007; Calleros et al., 2010; Cavassin et al., 2013; Costa et al., 
2016). 
      Los marcadores del ADN ribosomal nuclear presentan una serie de características que 
los hacen ideales para los estudios de relaciones filogenéticas a nivel de género, especie 
y subespecie. 
2.2.1.2. Marcadores mitocondriales 
      Los marcadores del ADN mitocondrial presentan una evolución más rápida que los 
marcadores del ADN nuclear, por eso se utilizan en los análisis de relaciones filogenéticas 
a nivel de subespecies, poblaciones e híbridos.  
      En el presente estudio se han analizado los genes 16S ARNr, ND1, CO1 y CytB de 
las diversas especies seleccionadas con el objetivo de obtener la máxima información 
genética posible de triatominos de diferentes localidades de Brasil, así como de establecer 
sus relaciones filogenéticas. Los criterios de aplicación de estos marcadores se han basado 
en sus características y debilidades, comentadas anteriormente en la Tabla 4. 
      Estos marcadores presentan características específicas que los hacen ideales para 
estudios entre especies próximas, lo que es fundamental para las posibles revisiones de 
las relaciones taxonómicas.  
2.2.2. Extracción del ADN 
      La extracción de ADN se llevó a cabo mediante el kit comercial InstaGene Matrix de 
Bio-Rad, siguiendo el protocolo de extracción de ADN proporcionado por el fabricante. 
      El proceso de extracción mediante este kit comercial se basa en el empleo de una 
matriz que retiene los productos generados de la lisis celular, lo que permite la obtención 




de un extracto de ADN de un modo más rápido y sencillo que la extracción clásica fenol-
cloroformo. 
      El material de partida para la extracción fue una pata de cada insecto, pudiendo 
utilizarse la pata completa si su tamaño es pequeño, o solamente la musculatura, que 
puede ser extraída del interior del exoesqueleto de quitina. En este último caso se obtiene 
un extracto de mayor pureza al evitar la presencia de quitina. 
      Todo el material empleado en la extracción fue previamente esterilizado. El protocolo 
de extracción utilizado es el siguiente: 
1. Se añaden 200 µl de la matriz en un tubo eppendorf. Es importante agitar, previamente 
a su uso, la matriz en un agitador magnético para resuspenderla correctamente y tomarla 
en la concentración adecuada. 
2. Incorporar la pata entera o la musculatura al tubo con la matriz de extracción y triturarla 
con unas tijeras de punta fina y aguda. 
3. Incubar a 56°C, con agitación de 800 rpm durante 30 minutos. 
4. Agitar en un vórtex durante 10 segundos. 
5. Incubar en agua en ebullición durante 8 minutos. 
6. Agitar en un vórtex durante 10 segundos. 
7. Centrifugar durante 3 minutos a 13.000 rpm. 
8. Tomar el sobrenadante, con precaución de no arrastrar el precipitado que contiene la 
matriz y los restos celulares, y pasarlo a un eppendorf previamente rotulado y 
autoclavado. 
9. Conservar congelado a -20°C. 
2.2.3. Amplificación por PCR de los marcadores moleculares 
      Las secuencias de los marcadores moleculares de cada especimen fueron amplificadas 
mediante la reacción en cadena de la polimerasa (Polimerse Chain Reaction, PCR). 
      Los oligonucleótidos cebadores utilizados para la reacción se unen a zonas 
conservadas que flanquean a las secuencias analizadas. Algunos cebadores fueron 
diseñados a partir del genoma mitocondrial completo de T. dimidiata (Dotson & Beard, 
2001) y otros utilizados a partir de lo que había descrito en la bibliografía (Monteiro et 
al., 2000; Mas-Coma & Bargues, 2009; Justi et al., 2014), en el caso de los genes 
mitocondriales. Para el ITS-1 +5.8S + ITS-2 del ADN ribosomal nuclear se utilizaron los 
cebadores descritos anteriormente en la bibliografía (Bargues & Mas-Coma, 1997; 
Marcilla et al., 2001; Bargues et al., 2006). 
      La mezcla de reacción utilizada tiene un volumen total de 25µl y una composición 
constante.  









COMPONENTES CONCENTRACIÓN VOLUMEN 









2 µM (de cada uno)  
10 µM (de cada uno)** 





1,0 µl (de cada uno) 
0,3 µl 
ADN Superior a 10 ng µL-1 6,0 µl 
Agua   7, 2 µl 
 
Tabla 6. Composición de la mezcla de PCR. * Tampón: Tris-HCL 50 mM, pH=8.0; NaCl 100 mM; EDTA 
0,1 mM; DTT 1 mM; Glicerol 50 %; Tritón X-100 1 %. ** En el caso del gen 18S los cebadores tenían una 
concentración de 5 µM. *** Biotools ADN polymerase 1000 Units 5 U µl-1 de Biotools, B & M Labs, S.A.  
 
      La reacción se realizó en un temociclador Mastercycler Epgradient (Eppendorf, 
Hamburg, Germany). Los programas utilizados fueron los siguientes: 
- ITS-1: 1) 4 minutos a 94 ºC; 2) 40 segundos a 94 ºC; 3) 45 segundos a 55 ºC; 4) 
40 segundos a 72 ºC; 35 ciclos repetitivos de los pasos 2 a 4; 5) 4 minutos a 72 
ºC; 6) descenso y mantenimiento a 4 ºC. 
- ITS-2 opción A: 1) 4 minutos a 94 ºC; 2) 40 segundos a 94 ºC; 3) 45 segundos a 
50 ºC; 4) 40 segundos a 72 ºC; 30 ciclos repetitivos de los pasos 2 a 4; 5) 4 minutos 
a 72 ºC; 6) descenso y mantenimiento a 4 ºC. 
- ITS-2 opción B*: 1) 3 minutos a 94 ºC; 2) 1 minuto a 94 ºC; 3) 1 minuto a 52,2 
ºC; 4) 1 minuto a 72 ºC; 30 ciclos repetitivos de los pasos 2 a 4; 5) 7 minutos a 72 
ºC; 6) descenso y mantenimiento a 4 ºC. 
- 16S: 1) 5 minutos a 95 ºC; 2) 1 minuto a 95 ºC; 3) 1 minuto a 50 ºC; 4) 1 minuto 
a 72 ºC; 35 ciclos repetitivos de los pasos 2 a 4; 5) 10 minutos a 72 ºC; 6) descenso 
y mantenimiento a 4 ºC. 
- ND1 gen entero (924 pb): 1) 3 minutos a 94 ºC; 2) 30 segundos a 94 ºC; 3) 1 
minuto a 48 ºC; 4) 2 minutos a 72 ºC; 35 ciclos repetitivos de los pasos 2 a 4; 5) 
5 minutos a 72 ºC; 6) descenso y mantenimiento a 4 ºC. 
- ND1 gen por partes**: 1) 30 segundos a 94 ºC; 2) 30 segundos a 94 ºC; 3) 45 
segundos a 50 ºC; 4) 1 minuto y 30 segundos a 72 ºC; 40 ciclos repetitivos de los 
pasos 2 a 4; 5) 5 minutos a 72 ºC; 6) descenso y mantenimiento a 4 ºC. 
- ND1 Rhodnius***: 1) 4 minutos a 94 ºC; 2) 30 segundos a 94 ºC; 3) 50 segundos 
a 55 ºC; 4) 2 minutos a 72 ºC; 35 ciclos repetitivos de los pasos 2 a 4; 5) 4 minutos 
a 72 ºC; 6) descenso y mantenimiento a 4 ºC. 
- CO1: 1) 2 minutos a 94 ºC; 2) 1 minuto a 94 ºC; 3) 1 minuto a 50 ºC; 4) 3 minutos 
a 72 ºC; 30 ciclos repetitivos de los pasos 2 a 4; 5) 2 minutos a 72 ºC; 6) descenso 
y mantenimiento a 4 ºC. 
- CytB 1ª parte del gen (de 1 a 830 pb): 1) 3 minutos a 94 °C; 2) 1 minuto a 94 
°C; 3) 45 segundos a 55°C; 4) 1 minuto y 30 segundos a 72 °C; 35 ciclos 




repetitivos de los pasos 2 a 4; 5) 7 minutos a 72 °C; 6) descenso y mantenimiento 
a 4 ºC. 
- CytB 2ª parte del gen (de 831 a 1134 pb): 1) 3 minutos a 94 °C; 2) 1 minuto a 
94 °C; 3) 1 minuto a 50°C; 4) 1 minuto y 30 segundos a 72 °C; 35 ciclos repetitivos 
de los pasos 2 a 4; 5) 10 minutos a 72 °C; 6) descenso y mantenimiento a 4 ºC. 
*Algunas especies amplifican a 50 ºC y otras a 52,2 ºC. **Parte 1: de 1 a 583 pb y parte 
2: de 584 a 924 pb. ***Con este programa también se amplifica un fragmento que incluye 
el gen CytB y el ND1. 
2.2.4. Electroforesis en gel de agarosa 
      La finalidad de realizar una electroforesis es, por una parte, verificar el éxito de la 
PCR, comparando la movilidad del fragmento amplificado con un control positivo y un 
patrón de fragmentos de peso molecular conocido, y por otra, estimar la cantidad 
aproximada de amplificado obtenido en la reacción de PCR en función de la intensidad 
de la banda. 
     Para realizar la electroforesis se prepara un gel de agarosa al 1% en tampón TAE, al 
que le añade 1 µl de una solución de bromuro de etidio de concentración 10 mg/ml. Se 
cargan en cada pocillo de gel 4 µl de muestra previamente mezclada con 2 µl de un 
tampón de carga a base de glicerina, azul de bromofenol y EDTA. La electroforesis se 
realizó a 60 V constantes durante 60 minutos.  
      El resultado de la electroforesis se observa a través de un iluminador ultravioleta, ya 
que el bromuro de etidio es un agente intercalante que se une a los fragmentos de ADN y 
al exponerlo a la luz ultravioleta emite fluorescencia y permite ver las bandas del 
amplificado. 
2.2.5. Purificación de los productos de PCR 
      El objetivo de este paso es obtener una solución concentrada de alta pureza del 
fragmento amplificado, eliminando los restos de cebadores, nucleótidos, sales, etc. 
      Esta purificación se llevó a cabo utilizando el kit comercial Ultra Clean™ PCR Clean-
up ADN Purification System (MoBio, Solana Beach, CA, USA), siguiendo el protocolo 
facilitado por el fabricante. El fundamento de este método es retener el ADN en una 
membrana de sílice y arrastrar el resto de sustancias presentes en la PCR.  
      Para realizar la purificación, en primer lugar se adiciona al producto de PCR una 
solución de sales de pH adecuado (6 - 7,5) para retener solamente los fragmentos de ADN 
mayores a 60 pares de bases, con lo que se eliminan los cebadores, además de los dNTPs, 
la enzima y los constituyentes del tampón de reacción. A continuación, se hace pasar por 
la membrana una solución de lavado que contiene etanol para eliminar las trazas de 
sustancias no deseadas o contaminantes que puedan quedar. Por último, el ADN es 
liberado de la membrana añadiendo tampón Tris 10 mM y se conserva congelado a -20°C. 
2.2.6. Cuantificación y determinación de la pureza del ADN 
      La concentración de ADN y su pureza son medidas espectrofotométricamente en una 
dilución de la muestra al 5% en agua autoclavada. 
      A partir de la absorbancia a 260 nm de longitud de onda se calcula la concentración 
de ADN en µg/ml y a 280 nm se determina la pureza de la muestra. La relación A260/A280 
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se encuentra en torno a 1,8 cuando el ADN es puro. Valores por debajo de 1,6 indican 
contaminación por proteínas y no es aconsejable la secuenciación en este caso, pues no 
se obtienen buenos resultados. 
2.2.7. Clonación de fragmentos de ADN en bacterias E. coli DH5α 
      En los casos en que la secuenciación directa de los fragmentos de ADN amplificados 
dio malos resultados, obteniéndose secuencias con doble señal e imposibles de 
interpretar, se recurrió a la clonación de estos fragmentos. Estos tipos de interferencias en 
la secuenciación aparecen cuando durante la PCR se amplifican, además de la secuencia 
correcta, otras secuencias donde los cebadores se unen de forma inespecífica. Para 
solucionar este problema, se llevó a cabo la clonación en bacterias, que permite obtener 
la secuencia a partir de una única copia del fragmento de ADN amplificado, eliminando 
así las interferencias causadas por las amplificaciones inespecíficas.  
      El protocolo seguido para la clonación consta de las siguientes etapas: 
1. Ligación: el fragmento de ADN amplificado y purificado se introduce en un 
vector de clonación, en este caso el plásmido comercial pGEM-T (pGEM-T Easy 
Vector System I, Promega). Siguiendo el protocolo del fabricante, se prepara la 
siguiente mezcla de ligación: 1 µl de plásmido (50 ng/µl), 5 µl de buffer de 
ligación (2X), 1-2 µl ADN (inserto), 1 µl ADN ligasa (3 unidades/µl), agua hasta 
un volumen total de 10 µl. La reacción de ligación se completa en 2 horas a 
temperatura ambiente. 
2. Transformación: el proceso de transformación consiste en introducir el vector 
(plásmido con el inserto) en células competentes (capaces de captar ADN) de 
Escherichia coli de la cepa DH5α. El método utilizado para la transformación en 
este caso fue el shock térmico. Para ello, se añaden 50 µl de células competentes 
a la mezcla de ligación anterior, se mantiene durante 30 minutos en hielo, 
posteriormente se pasan a 42 ºC durante 30 segundos, luego, otra vez a hielo 
durante 2 minutos y finalmente a 37 ºC durante 5 minutos. Estos cambios bruscos 
de temperatura produce el cierre de los poros en la membrana celular de las 
bacterias, quedando el vector en el interior de las células. A continuación se añade 
a las células 1 ml de medio de cultivo LB líquido y se incuban durante 1 hora a 
37 ºC con agitación ligera para promover su crecimiento antes de pasarlas a un 
medio sólido. Una vez transformadas las bacterias se siembran en placas agar LB 
S-Gal con ampicilina. En este medio solamente son capaces de crecer aquellas 
bacterias que han captado el plásmido, que contiene un gen de resistencia a la 
ampicilina. Además, el medio de cultivo LB S-Gal es un medio selectivo, ya que 
contiene galactosa que solamente puede ser metabolizada por aquellas bacterias 
que contienen el plásmido sin inserto de ADN, puesto que el inserto se introduce 
dentro de un gen que codifica una enzima necesaria para la metabolización de la 
galactosa; como resultado, las colonias que no contienen inserto son de color azul 
(a causa de un metabolito de la galactosa), mientras que las que sí contienen 
inserto son de color blanco. Las placas se mantienen durante 24 horas a 37 ºC. 
3. Separación de clones: a partir de colonias aisladas crecidas en las placas de agar 
se hacen cultivos en medio LB líquido para obtener mayor cantidad del inserto de 
ADN. Tras el crecimiento de la colonias durante 24 horas a 37 ºC, se procede a la 
extracción del ADN plasmídico de las bacterias mediante un proceso de lisis de 
las células y posterior amplificación del fragmento aislado a través de PCR. 




2.2.8. Secuenciación del ADN 
      Las secuencias de bases nitrogenadas correspondientes a los fragmentos de ADN 
amplificados se obtuvieron por un método de secuenciación automática.  
      Esta metodología consiste en realizar una PCR con un único cebador, añadiendo a la 
mezcla de reacción didesoxinucleótidos (ddNTPs) marcados con distintos fluoróforos 
para cada base nitrogenada; al ser incorporados por la polimerasa, estos ddNTPs detienen 
la síntesis de la cadena en crecimiento, puesto que impiden la adición del siguiente 
nucleótido. El resultado de la PCR será una colección de fragmentos de diferente longitud 
terminados en un ddNTP fluorescente. Al someter esta mezcla a una electroforesis capaz 
de discriminar diferencias de tamaño de un solo nucleótido, es posible detectar mediante 
un lector de fluorescencia la secuencia de señales fluorescentes, que se corresponderá con 
la secuencia de bases nitrogenadas. 
     Los reactivos utilizados pertenecen al kit comercial Big Dye® Terminator v. 3.1; la 
mezcla de reacción se muestra en la Tabla 7. 
 
COMPONENTE CONCENTRACIÓN VOLUMEN 














1 µl  
ADN ** ** 
Agua  El necesario para completar 10  µl 
 
Tabla 7. Composición de la PCR de marcaje. * Mezcla de reactivos y tampón pertenecientes al kit 
comercial: Big Dye ® Terminator v. 3.1 Cycle Sequencing Kit (Applied Biosystems, USA). ** 
Dependiendo del tamaño del fragmento a secuenciar se requiere una cantidad de ADN determinada, en este 
caso 1000 ng; el volumen añadido dependerá de la concentración de la muestra, con un máximo de 5 µl.  
 
    El proceso de secuenciación del ADN ha sido llevado a cabo mediante el equipo 
Applied Biosystems 3730 ADN Analyzer (Applied Biosystems, Foster City, CA, USA). 
2.2.9. Análisis de las secuencias 
      De cada muestra se han obtenido dos lecturas, la del cebador forward (lectura en 
dirección 5´a 3´) y la del cebador reverse (lectura en dirección 3´a 5´). Mediante el análisis 
y alineamiento de las lecturas de los dos cebadores, se obtiene una secuencia consenso. 
     Las secuencias fueron alineadas y analizadas utilizando el programa Clustal W 2 
(Larkin et al., 2007) y MEGA (Molecular Evolutionary Genetics Analisis) versión 6.0 
(Tamura et al., 2013). Las homologías se realizaron utilizando el programa BLAST 
(Basic Local Alignment Search Tool) de la página web del Centro Nacional de 
Información Biotecnológica (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST).  
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     Estas aplicaciones permiten la comparación de las secuencias obtenidas entre ellas y 
con secuencias extraídas de bases de dato de ADN, así como el cálculo de los parámetros 
de longitud, composición en bases nucleotídicas, variabilidad y la traducción a secuencias 
aminoacídicas en el caso de genes codificantes de proteínas.  
     Los análisis de las distancias genéticas han sido llevados a cabo por el algoritmo 
estadístico Neighbour-Joining (Saitou & Nei, 1987), que han permitido obtener los 
cálculos de matrices según distintos estimadores de distancias genéticas, seleccionados 
en función del grado de divergencia entre las secuencias a analizar (parámetro Kimura-2, 
Tamura-Nei, máxima verosimilitud, etc). 
2.2.10. PCR en tiempo real 
      La técnica de PCR en tiempo real se utilizó para realizar una cuantificación relativa 
de la cantidad de dos secuencias parálogas (ITS-2 funcional e ITS-2 pseudogen) en el 
genoma de algunos especímenes de las especie estudiadas en el presente estudio, 
utilizando como control muestras de Triatoma dimidiata de distintos países de América 
presentes en el laboratorio. 
      Esta técnica consiste en la realización de una reacción de PCR en la que se mide la 
cantidad de ADN amplificado en cada ciclo, que está relacionada con la cantidad inicial 
del ADN molde en la muestra. Una de las formas de medir la cantidad de ADN consiste 
en añadir al medio de reacción el fluorofocromo SYBRGreen, que excitado mediante luz 
azul (λmax = 488 nm) emite luz verde (λmax = 522 nm). Este fluorocromo se une 
inespecíficamente al ADN y permite detectar la generación exponencial del mismo. 
      Para la realización del experimento se siguieron las instrucciones del fabricante del 
equipo (StepOne Plus, Applied Biosystems): 
1) Diseño de cebadores. Para iniciar esta técnica, hay que diseñar una pareja de 
cebadores específicos para cada una de las secuencias a cuantificar, así como de 
una pareja de cebadores que amplifiquen un gen de expresión constitutiva que 
actúa como control endógeno, en este caso, el gen 18S ribosomal. Este control 
endógeno es necesario debido a que, aunque partamos de la misma cantidad de 
ADN para cada muestra, las características de pureza y calidad varían, lo que 
puede afectar a la amplificación. La cuantificación de un gen constitutivo nos 
permite corregir esta diferencia, al relativizar la cuantificación de cada fragmento 
a la del control endógeno. 
2) Determinación de las concentraciones óptimas de ADN y cebadores en la 
reacción. Para ello, se prepara una batería de reacciones con cantidades de ADN 
de 10, 50 y 100 ng; y concentraciones individuales de cada cebador de 50, 300 y 
900 nM. El resultado que se tiene en cuenta en este ensayo es el CT (ciclo umbral, 
del inglés Threshold cycle). El Threshold representa el umbral en el que se 
produce un cambio significativo en la fluorescencia, y el corte entre el Threshold 
y la curva de amplificación determina el CT o ciclo umbral que se emplea para la 
cuantificación. El cálculo del CT siempre se realiza en la fase exponencial de la 
curva, donde este valor es inversamente proporcional a la cantidad de ADN 
inicial. Se eligen como óptimas las cantidades de ADN y concentraciones de 
cebadores que dan un CT en torno a 20. 
      La cantidad de ADN más adecuada fue en todos los casos 100 ng, ya que 
presentó los menores valores de CT. En cuanto a las concentraciones de cebadores, 
en los tres casos (gen 18S, ITS-2 funcional e ITS-2 pseudogen) la combinación 




de los cebadores directo y reverso a concentración 300 nM resultó ser la más 
adecuada. 
3) Determinación de la eficiencia de las amplificaciones. Para poder comparar de 
forma válida los resultados obtenidos para cada secuencia, las eficiencias de las 
amplificaciones de ambas, así como del control endógeno, deben ser similares. El 
porcentaje de eficiencia de cada reacción se calcula a partir de la pendiente de la 
recta obtenida al representar los CT obtenidos al amplificar diferentes 
concentraciones de ADN de la misma muestra. 
      Los valores de r de las rectas (coeficientes de correlación de las rectas de 
regresión) y los porcentajes de eficiencia calculados a partir de ellas son los 
siguientes: 
      - Gen 18S: r: 0,995; Eff %: 59,8 
      - ITS-2 funcional: r: 0,992; Eff % 67,5 
      - ITS-2 pseudogen: r: 0,959; Eff % 76,8 
      Estos porcentajes de eficiencia se consideraron adecuados para poder llevar a 
cabo el experimento. 
4) Análisis de las muestras. Se realiza siempre por triplicado, para obtener valores 
medios y minimizar el error experimental. La mezcla de reacción utilizada se 
indica en la Tabla 8. 
5) Obtención de resultados mediante el programa informático StepOne 
Software v 2.0 (Applied Byosistems). Esta aplicación permite llevar a cabo una 
cuantificación relativa, en la que se relativiza la cantidad medida en cada muestra 
a la cantidad medida en una muestra de referencia. En este caso se realizó este 
proceso para las dos secuencias a cuantificar, usando para ambas la misma 
muestra de referencia. Se utilizó el método del CT, en el que se comparan 
directamente los CT del gen testado y del gen de referencia ( CT) en cada 
muestra, y posteriormente se comparan los CT de las muestras experimentales 
con respecto a la muestra control. 
6) Análisis de los datos. Los datos se introdujeron en una hoja de cálculo (Microsoft 
Excel), donde se obtuvieron los datos de cantidad relativa de ITS-2 funcional, 
cantidad relativa de ITS-2 pseudogen y relación entre ambas para cada muestra. 
Se eliminaron determinados valores significativamente alejados del resto de 
valores del mismo grupo, de acuerdo con el test estadístico de Grubbs. La 
existencia de diferencias estadísticamente significativas entre los distintos grupos 
analizados se evaluó mediante un test estadístico de ANOVA de un factor y el test 
post-hoc de Bonferroni, mediante la aplicación informática GraphPad Prism 5. 
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COMPONENTE CONCENTRACIÓN VOLUMEN 
Mezcla de reacción:  
Cebadores 













 ADN 20 ng/ µl*** 5 µl 
 
 Tabla 8. Composición de la mezcla de reacción de la PCR en tiempo real. * Concentración 
necesaria para que su concentración final en la mezcla total de reacción sea 300 nM. ** El kit 
comercial SYBR Green PCR Master Mix presenta una concentración 2X y contiene: SYBR Green 
I Dye, AmpliTaq Gold® ADN polimerasa, dNTPs con dUTP, un colorante que actúa como 
referencia pasiva y componentes tampón optimizados. *** Los extractos de ADN se cuantificaron 
y se diluyeron hasta la concentración de 20 ng/µl.  
2.2.11. Análisis filogenéticos 
      Para los análisis filogenéticos se han utilizado los siguientes programas: MAFFT 
(Katoh et al., 2002) para el alineamineto de los paquetes de secuencias de la región 
intergénica completa y del gen 16S; Translator X (Abascal et al., 2010) para el 
alineamiento de los paquetes de secuencias de los genes codificantes de proteínas (ND1, 
CO1 y CytB); ALTER (Glez-Peña et al., 2010) como software para convertir los paquetes 
de secuencias alineados al formato adecuado para posteriores análisis; Partition Finder 
(Lanfear et al., 2012) para la elección de la partición de datos más adecuada para el 
posterior análisis filogenéticos y para la selección del modelo evolutivo más apropiado a 
cada partición de la matriz analizada mediante la aplicación de los criterios de selección 
de modelos AIC (Akaike’s Information Criterion), AICc (Akaike’s Information Criterion 
corrected) y BIC (Bayesian Information Criterion); y RAxML v.7.0.4 (Stamatakis, 2006) 
para la obtención del árbol filogenético con el método de Máxima Verosimilitud 
(Maximum Likelihood - ML). 
      Para la obtención de los soportes estadísticos de cada uno de los árboles filogenéticos 
se ha realizado un muestreo repetitivo con 1000 réplicas mediante el análisis bootstrap 
(Felsenstein, 1985). 
       
 
        
      
 








































3.1. ANÁLISIS DE LOS MARCADORES MOLECULARES EN EL 
GÉNERO TRIATOMA 
3.1.1. Resultados obtenidos en el estudio del ADN ribosomal nuclear (ADNr) 
     En este apartado se detalla el análisis de las secuencias de los marcadores moleculares 
del ADN ribosomal nuclear, región intergénica completa (ITS-1 + 5.8S + ITS-2), de las 
especies estudiadas del género Triatoma (Tabla 5).  
      Las comparaciones entre las secuencias obtenidas y las secuencias ya publicadas en 
la base de datos GenBank, se ha llevado a cabo mediante el programa BLAST (Basic 
Local Alignment Search Tool) y se han utilizado hasta las 3 primeras secuencias 
publicadas que han presentado mayor homología para cada especie analizada.   
      Todos los haplotipos obtenidos en el estudio del ADN ribosomal nuclear han sido 
nombrados según nomenclatura previamente establecida por Mas-Coma & Bargues 
(2009). 
      Debido a la similitud entre las tres primeras letras del epíteto específico de las especies 
T. melanica y T. melanocephala, la nomenclatura de los haplotipos utilizada para 
distinguirlas será: T.mel- + haplotipo correspondiente y T.mno- + haplotipo 
correspondiente, respectivamente.  
3.1.1.1. Análisis de la región intergénica completa del ADNr (ITS-1 + 5.8S + ITS-2) 
      A continuación se detalla el análisis de 19 nuevas secuencias de la región intergénica 
completa obtenidas de las especies y poblaciones siguientes: 3 especímenes de T. 
pseudomaculata del Estado de Bahia (2) y Paraíba (1); 2 especímenes de T. sordida de 
Bahia; 12 especímenes de T. brasiliensis de Bahia (3), Ceará (4), Paraíba (3) y Rio Grande 
do Norte (2); 7 especímenes de T. juazeirensis de Bahia; 7 especímenes de T. sherlocki 
de Bahia; 2 especímenes de T. melanica de Bahia; 4 especímenes de T. lenti de Bahia; 10 
especímenes de T. petrocchiae de Rio Grande do Norte (7) y Paraíba (3); 5 especímenes 
de T. melanocephala de Bahia; 4 especímenes de T. tibiamaculata de São paulo; y 6 
especímenes de T. vitticeps de Espírito Santo (4) y Minas Gerais (2).   
      Los análisis de la región intergénica completa de todos los especímenes estudiados de 
este género han permitido obtener haplotipos con una longitud media de 1452 pares de 
bases (pb) (valores entre 1315 y 1562 pb) y una composición de A y T con valores entre 
65,0 % y 68,8 %, con una media de 66,5 %. 
Triatoma pseudomaculata 
      Del total de 3 especímenes de T. pseudomaculata procedentes de 2 Estados brasileños 
analizados en el presente trabajo, se han obtenido 2 secuencias diferentes. El análisis de 
estas secuencias ha proporcionado 2 haplotipos de la región intergénica completa de esta 
especie:  
- Haplotipo T.pse-CH1A: de la localidad de Seabra/Bahia, con una longitud de 
1399 pb y una composición en AT de 67,4 %. 
- Haplotipo T.pse-CH1B: de la localidad de Cajazeiras/Paraíba (intradomicilio), 
con una longitud de 1399 pb y una composición en AT de 67,3 %. 
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      Se han comparado estos 2 haplotipos de T. pseudomaculata obtenidos en la presente 
Tesis y se han observado 2 mutaciones transicionales en el ITS-1 (véase Tabla 9). 
 
 
Tabla 9. Posiciones variables halladas entre los haplotipos de la región intergénica completa de T. 
pseudomaculata obtenidos en la presente Tesis.  
       
      Hay que mencionar que la secuencia de la región intergénica completa de esta especie 
ha sido obtenida por primera vez en el presente estudio. 
Triatoma sordida 
      Del total de 2 muestras de T. sordida procedentes de Seabra/Bahia se han obtenido 2 
secuencias. Estas secuencias han sido idénticas entre sí y han proporcionado 1 único 
haplotipo de la región intergénica completa de esta especie: Haplotipo T.sor-CH1A, con 
una longitud de 1378 pb y una composición en AT de 67,2 %.       
     Se ha comparado este haplotipo de T. sordida obtenido con el haplotipo de la región 
intergénica completa de esta especie publicado en GenBank (AJ576063, procedente del 
Estado brasileño de Mato Grosso) y se ha podido observar un total de 10 mutaciones 




Tabla 10. Posiciones variables halladas entre el haplotipo de la región intergénica completa de T. sordida 
obtenido y el haplotipo de la región intergénica completa de esta especie publicado en GenBank. 
*Haplotipo obtenido en la presente Tesis. 
Triatoma brasiliensis  
      De las 12 muestras analizadas de T. brasiliensis procedentes de 4 Estados brasileños, 
se han obtenido 12 secuencias, las cuales han sido analizadas y han proporcionado 4 
haplotipos de la región intergénica completa de esta especie. 
      Se han comparado estos 4 haplotipos de T. brasiliensis obtenidos con los 3 haplotipos 
de la región intergénica completa de esta especie publicados en GenBank que han 
presentado una mayor homología y se ha podido observar que:    
- De los especímenes procedentes de Curaçá/Bahia (3) y de Icó/Ceará (2), el 
haplotipo obtenido ha sido igual al haplotipo T.bra-CH1H publicado en GenBank 




(KJ125145, procedente de Pernambuco), con una longitud de 1471 pb y una 
composición en AT de 65,2 %. 
- De 1 especimen procedente de Umari/Ceará, 2 especímenes procedentes de 
Cajazeiras/Paraíba y 2 especímenes procedentes de Caicó/Rio Grande do Norte, 
el haplotipo obtenido ha sido idéntico al haplotipo T.bra-CH1A publicado en 
GenBank (KJ125136, procedente del Estado de Pernambuco), con una longitud 
de 1471 pb y una composición en AT de 65,1 %. Para fines comparativos se ha 
nombrado este especimen de Umari como “T.bra-CH1A_Umari 1”.  
- De 1 especimen procedente de Umari/Ceará, el haplotipo obtenido ha presentado 
un ITS-1 idéntico al haplotipo T.bra-HA publicado en GenBank (KJ125136, 
procedente del Estado de Pernambuco), y un haplotipo de ITS-2 nuevo, el cual ha 
sido nombrado T.bra-H4.  La región intergénica completa de este nuevo haplotipo 
T.bra-CH4A ha presentado una longitud de 1469 pb y una composición en AT de 
65,0 %. Para fines comparativos se ha nombrado este haplotipo como “T.bra-
CH4A_Umari 2”. 
- De 1 especimen procedente de Santa Terezinha/Paraíba, el haplotipo obtenido ha 
sido idéntico al haplotipo T.bra-CH3A publicado en GenBank (KJ125138, 
procedente del Estado de Ceará), con una longitud de 1473 pb y una composición 
en AT de 65,2 %.   




Tabla 11. Posiciones variables halladas entre los haplotipos de la región intergénica completa de T. 
brasiliensis obtenidos y los haplotipos de la región intergénica completa de esta especie publicados en 
GenBank que presentan una mayor homología. *Haplotipos obtenidos en la presente Tesis. 
 Triatoma juazeirensis 
       Del total de 7 muestras de T. juazeirensis analizadas en el presente trabajo, 
procedentes de Ibipeba y Juazeiro en el Estado de Bahia, se han obtenido 7 secuencias.  
Estas secuencias han sido idénticas entre sí y han proporcionado 1 único haplotipo de la 
región intergénica completa de esta especie, con una longitud de 1467 pb y una 
composición en AT de 65,2 %.   
      Se ha comparado este haplotipo de T. juazeirensis obtenido con los 2 haplotipos de la 
región intergénica completa de esta especie publicados en GenBank (KJ125150 y 
KJ125151, procedentes de Juazeiro/Bahia) y se ha observado que el haplotipo obtenido 
en el presente trabajo es igual al haplotipo T.jua-CH8M publicado en GenBank 
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(KJ125150). Además, se ha visto 1 mutación (transversión) en el ITS-1 con relación al 
haplotipo T.jua-CH7N publicado en GenBank (véase Tabla 12).  
 
 
Tabla 12. Posición variable hallada entre el haplotipo de la región intergénica completa de T. juazeirensis 
obtenido y los haplotipos de la región intergénica completa de esta especie publicados en GenBank. 
*Haplotipo obtenido en la presente Tesis. 
Triatoma sherlocki   
     De un total de 7 muestras de T. sherlocki analizadas en el presente trabajo, procedentes 
de Gentio do Ouro/Bahia, se han obtenido 7 secuencias. Estas secuencias han 
proporcionado 1 único haplotipo de la región intergénica completa de esta especie con 
una longitud de 1471 pb y una composición en AT de 65,2 %.   
      Se ha comparado este haplotipo de la región intergénica completa de T. sherlocki con 
los 2 haplotipos de la región intergénica completa de esta especie publicados en GenBank 
(KJ125149 y KJ125148, procedentes de Gentio do Ouro/Bahia), y se ha observado que 
el haplotipo obtenido en el presente trabajo es igual al haplotipo T.she-CH5K (GenBank 
KJ125149). Además, se han observado 2 posiciones variables: 1 mutación (transición) en 
el ITS-1 y 1 mutación (transversión) en el ITS-2 con relación al haplotipo T.she-CH6L 




Tabla 13. Posiciones variables halladas entre el haplotipo de la región intergénica completa de T. sherlocki 
obtenido y los haplotipos de la región intergénica completa de esta especie publicados en GenBank 
*Haplotipo obtenido en la presente Tesis. 
Triatoma melanica 
      Del total de 2 muestras de T. melanica procedentes de Paus-Pretos en el Estado de 
Bahia se han obtenido 2 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han generado 
1 único haplotipo de la región intergénica completa de esta especie: Haplotipo T.mel-
CH5J, con una longitud de 1470 pb y una composición en AT de 65,2 %. 
      Al comparar este haplotipo de T. melanica obtenido con el haplotipo de la región 
intergénica completa de esta especie publicado en GenBank (KJ125147, procedente de 




Urandí/Bahia), se ha observado 1 mutación en el ITS-2 (véase Tabla 14). El ITS-1 ha sido 
igual al haplotipo publicado en GenBank (KJ125147). 
 
 
Tabla 14. Posición variable hallada entre el haplotipo de la región intergénica completa de T. melanica 
obtenido y el haplotipo de la región intergénica completa de esta especie publicado en GenBank.  
*Haplotipo obtenido en la presente Tesis. 
Triatoma lenti 
     Del total de 4 especímenes de T. lenti procedentes del Estado de Bahia, se han obtenido 
4 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han proporcionado 1 único haplotipo 
de la región intergénica completa de esta especie: Haplotipo T.len-CH1A, con una 
longitud de 1471 pb y una composición de AT de 65,3 %.  
      La región intergénica completa de esta especie ha sido obtenida por primera vez en la 
presente Tesis. 
Triatoma petrocchiae 
       Se han analizado 10 muestras de T. petrocchiae procedentes de 2 Estados diferentes 
y se han obtenido 10 secuencias. Éstas han sido analizadas y han proporcionado 3 
haplotipos de la región intergénica completa de esta especie.  
- Haplotipo T.pet-CH1A: correspondiente a 2 muestras procedentes de Cajazeiras 
y 1 muestra de SantaTerezinha/Paraíba, con una longitud de 1315 pb y una 
composición en AT de 67,1 %.    
- Haplotipo T.pet-CH2A: correspondiente a 5 muestras procedentes de Caicó/Rio 
Grande do Norte, con una longitud de 1315 pb y una composición en AT de 66,9 
%. 
- Haplotipo T.pet-CH3A: correspondiente a 2 muestras procedentes de Currais 
Novos/Rio Grande do Norte, con una longitud de 1315 pb y una composición en 
AT de 67,0 %.  
       Se han comparado estos 3 haplotipos de T. petrocchiae obtenidos y se ha podido 
observar que el ITS-1 ha sido igual para todos los haplotipos obtenidos, mientras que el 
ITS-2 ha presentado 4 diferencias entre los haplotipos obtenidos (véase Tabla 15).  
      Se obtiene por primera vez la secuencia de la región intergénica completa de esta 
especie de triatomino. 




Tabla 15. Posiciones variables halladas entre los haplotipos de la región intergénica completa de T. 
petrocchiae obtenidos en la presente Tesis.  
Triatoma melanocephala 
       Del total de 5 especímenes de T. melanocephala analizados procedentes del Estado 
de Bahia, se obtienen 5 secuencias. El análisis de estas secuencias ha proporcionado 2 
haplotipos de la región intergénica completa de esta especie:  
- Haplotipo T.mno-CH1A: correspondiente a 3 muestras de Poções/Bahia, con una 
longitud de 1560 pb y una composición de AT de 67,2 %.  
- Haplotipo T.mno-CH1B: correspondiente a 2 muestras de Jequié/Bahia, con una 
longitud de 1560 pb y una composición de AT de 67,3 %. 
      Se han comparado estos haplotipos de T. melanocephala entre ellos y se ha podido 
observar 1 mutación transicional en el ITS-1 (véase Tabla 16). 
 
 
Tabla 16. Posición variable hallada entre los haplotipos de la región intergénica completa de T. 
melanocephala obtenidos en la presente Tesis.  
      Hay que mencionar que la región intergénica completa de esta especie de triatomino 
ha sido obtenida por primera vez en la presente Tesis. 
Triatoma tibiamaculata 
       Se han analizado un total de 4 muestras de T. tibiamaculata procedentes del Estado 
de São Paulo y se han obtenido 4 secuencias, las cuales han sido iguales entre sí y han 
proporcionando 1 único haplotipo de la región intergénica completa de esta especie: 
Haplotipo T.tib-CH1A, con una longitud de 1471 pb y una composición de AT de 68,8 
%.  
      Cabe destacar que la región intergénica completa de T. tibiamaculata ha sido obtenida 
por primera vez en el presente trabajo. 
 
 





      Los 6 especímenes analizados de T. vitticeps procedentes de 2 Estados brasileños han 
generado 6 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han proporcionado 2 
haplotipos de la región intergénica completa de esta especie:   
- Haplotipo T.vit-CH1A: correspondiente a 4 muestras procedentes de 
Guarapari/Espírito Santo. Presentando una longitud de 1560 pb y una 
composición de AT de 67,6 %.  
- Haplotipo T.vit-CH2B: correspondiente a 2 muestras procedentes de Pedra 
Azul/Minas Gerais. Presentando una longitud de 1562 pb y una composición de 
AT de 67,6 %.  
      Se han comparado estos 2 haplotipos de T. vitticeps obtenidos y se han podido 
observar 5 mutaciones en el ITS-1 (3 transiciones y 2 transversiones) y 1 mutación 
transversional en el ITS-2 (véase Tabla 17). 
 
 
Tabla 17. Posiciones variables halladas entre los haplotipos de la región intergénica completa de T. vitticeps 
obtenidos en la presente Tesis.  
      Hay que mencionar que la región intergénica completa de esta especie de triatomino 
ha sido obtenida por primera vez en el presente estudio. 
 
      A continuación se detallan (Tabla 18) los diferentes haplotipos de la región 
intergénica completa de las especies del género Triatoma obtenidos en el presente trabajo, 
con las respectivas longitudes en pares de base de cada espaciador interno transcrito (ITS-
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T. pseudomaculata T.pse-CH1A 758  486  1399 67,4 Seabra/Bahia 
 T.pse-CH1B 758  486  1399 67,3 Cajazeiras/Paraíba 
T. sordida T.sor-CH1A 750 473 1378 67,2 Seabra/Bahia 
T. brasiliensis T.bra- 
CH1H 
836 480 1471 65,2 Curaçá/Bahia; Icó/Ceará 
 T.bra-CH1A 836 480 1471 65,1 Umari/Ceará; 
Cajazeiras/Paraíba; 
Caicó/Rio Grande do Norte 
 T.bra-CH4A 836 478 1469 65,0 Umari/Ceará 
 T.bra-CH3A 836 482 1473 65,2 Santa Terezinha/Paraíba 
T. juazeirensis T.jua-CH8M 835 477 1467 65,2 Ibipeba y Juazeiro/Bahia 
T. sherlocki T.she-CH5K 836 480 1471 65,2 Gentio do Ouro/Bahia 
T. melanica T.mel-CH5J 836 479 1470 65,2 Paus-Pretos/Bahia 
T. lenti T.len-CH1A 836 480 1471 65,3 Macaúbas/Bahia 
T. petrocchiae T.pet-CH1A 682 478 1315 67,1 Cajazeiras y Santa 
Terezinha/Paraíba 
 T.pet-CH2A 682 478 1315 66,9 Caicó/Rio Grande do Norte 
 T.pet-CH3A 682 478 1315 67,0 Currais Novos/Rio Grande 
do Norte 
T. melanocephala T.mno-CH1A 901 504 1560 67,2 Poções/Bahia 
 T.mno-CH1B 901 504 1560 67,3 Jequié/Bahia 
T. tibiamaculata T.tib-CH1A 799 517 1471 68,8 Mogi Guaçu/São Paulo 
T. vitticeps T.vit-CH1A 914 491 1560 67,6 Guarapari/Espírito Santo 
 T.vit-CH2B 916 491 1562 67,6 Pedra Azul/Minas Gerais 
 
Tabla 18. Longitud en pares de bases, composición nucleotídica de adeninas y timinas y procedencia 
geográfica de los haplotipos de la región intergénica completa de las especies del género Triatoma 
obtenidos en la presente Tesis.  
Evaluación de la región intergénica completa en las especies estudiadas del género 
Triatoma 
      Se ha procedido a un análisis conjunto de todos los haplotipos descritos para todas las 
especies del género Triatoma estudiadas en la presente Tesis:  




- Conforme se ha observado en la Tabla 18, se han descrito un total de 19 haplotipos 
diferentes para la región intergénica completa de todas las especies del género 
Triatoma estudiadas. Los haplotipos obtenidos para la especie T. vitticeps han 
presentado las mayores longitudes del ITS-1, con 914 y 916 pb, mientras que para 
el ITS-2, la longitud más larga ha sido observada para la especie T. tibiamaculata. 
Además, se ha verificado que la longitud de la región intergénica completa más 
larga ha sido la del haplotipo “T.vit-CH2B” de la especie T. vitticeps, con una 
longitud de 1562 pb. 
- La longitud del alineamiento de todos los haplotipos obtenidos de la región 
intergénica completa ha sido de 1721 pb y ha proporcionado un total de 629 
posiciones variables, de las cuales 242 han sido singletons y 387 han sido 
posiciones parsimónicamente informativas. 
- Mediante el análisis comparativo de las distancias genéticas en base a la región 
intergénica completa de todos los haplotipos de las especies del género Triatoma 
obtenidos en el presente estudio, se ha podido observar que la mayor distancia 
genética ha sido observada para las especies T. pseudomaculata y T. 
tibiamaculata, con 322 diferencias nucleotídicas entre ellos. Entre todos los 
haplotipos de la región intergénica completa de las especies del genéro Triatoma 
obtenidos en el presente trabajo, se ha verificado una media de 114 bases 
nucleotídicas diferentes.  
3.1.2. Resultados obtenidos en el estudio del ADN mitocondrial (ADNmt) 
     En este apartado se detalla el análisis de las secuencias de los marcadores moleculares 
del ADN mitocondrial: 16S ARNr, ND1, CO1 y CytB. Se especificarán las longitudes y 
composiciones nucleotídicas y aminoacídicas (para aquellos genes que las codifican) de 
cada haplotipo obtenido para cada especie analizada del género Triatoma.  
      Las comparaciones entre las secuencias obtenidas y las secuencias ya publicadas en 
la base de datos GenBank, se ha llevado a cabo mediante el programa BLAST (Basic 
Local Alignment Search Tool) y se han utilizado hasta las 3 primeras secuencias 
publicadas que han presentado mayor homología para cada especie analizada.   
      Todos los haplotipos obtenidos en el estudio del ADN mitocondrial han sido 
nombrados según nomenclatura previamente establecida por Mas-Coma & Bargues 
(2009). 
3.1.2.1. Análisis del gen 16S ARNr 
      A continuación se detalla el análisis del gen 16S ARNr de 62 muestras de las especies 
y poblaciones siguientes: 3 especímenes de T. pseudomaculata del Estado de Bahia (2) y 
Paraíba (1); 2 especímenes de T. sordida de Bahia; 12 especímenes de T. brasiliensis de 
Bahia (3), Ceará (4), Paraíba (3) y Rio Grande do Norte (2); 7 especímenes de T. 
juazeirensis de Bahia; 7 especímenes de T. sherlocki de Bahia; 2 especímenes de T. 
melanica de Bahia; 4 especímenes de T. lenti de Bahia; 10 especímenes de T. petrocchiae 
de Rio Grande do Norte (7) y Paraíba (3); 5 especímenes de T. melanocephala de Bahia; 
4 especímenes de T. tibiamaculata de São paulo; y 6 especímenes de T. vitticeps de 
Espírito Santo (4) y Minas Gerais (2). Entre las muestras analizadas se hallaron un total 
de 23 haplotipos diferentes.  
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       Las secuencias obtenidas para este gen han presentado una longitud media de 542 
pares de bases (pb) (entre 530 y 545 pb) y una composición de AT con un 68,0 % de 
media (con valores entre 67,0 % y 70,0 %). 
Triatoma pseudomaculata 
      Del total de 3 especímenes de T. pseudomaculata analizados en el presente trabajo 
procedentes de 2 Estados brasileños, se han obtenido 2 secuencias diferentes. El análisis 
de estas secuencias ha permitido obtener 2 haplotipos del gen 16S de esta especie: 
- Haplotipo T.pse-16Sa: correspondiente a 2 muestras procedentes de 
Seabra/Bahia, con una longitud de 530 pb y una composición en AT de 69,1 %. 
- Haplotipo T.pse-16Sb: correspondiente a 1 muestra procedente de 
Cajazeiras/Paraíba (intradomicilio), con una longitud de 530 pb y una 
composición en AT de 68,9 %.    
      Estos haplotipos de T. pseudomaculata  obtenidos han sido comparados con los 3 
haplotipos del gen 16S de esta especie publicados en GenBank que han presentado una 
mayor homología (KC249050, con una longitud de 530 pb, y KC249051, con una 
longitud de 538 pb,  ambos procedentes de Várzea Alegre/Ceará; y KC249057, con 530 
pb y procedente de Curaçá/Bahia) y se ha podido observar que el haplotipo T.pse-16Sb 
obtenido en la presente Tesis, ha sido igual al haplotipo T.pse-16Sisolate211 publicado 
en GenBank (KC249050, procedente de Ceará). Además, se ha observado 1 mutación 
(transición) entre los 2 haplotipos del gen 16S obtenidos en la presente Tesis y 6 
mutaciones (todas transiciones) cuando comparados con los haplotipos del gen 16S 
publicados en GenBank (véase Tabla 19). 
 
 
Tabla 19. Posiciones variables halladas entre los haplotipos del gen 16S de T. pseudomaculata obtenidos 
y los 3 haplotipos del gen 16S de esta especie publicados en GenBank que presentan una mayor homología. 
*Haplotipos obtenidos en la presente Tesis. 
Triatoma sordida 
      Del total de 2 muestras de T. sordida procedentes de Seabra/Bahia se han podido 
obtener 2 secuencias. Estas secuencias han sido idénticas entre sí y han proporcionado 1 
único haplotipo del gen 16S de esta especie: T.sor-16Sa, con una longitud de 542 pb y 
una composición en AT de 67,0 %. 
      Se ha comparado este haplotipo del gen 16S de T. sordida obtenido con los 3 
haplotipos del gen 16S de esta especie publicados en GenBank con los que han presentado 
una mayor homología (KC249075, con una longitud de 542 pb y procedente de 
Pantanal/Mato Grosso do Sul; KC249077, con 542 pb y sin información disponible de la 
procedencia; y KC249079, con 542 pb y procedente de Poconé/Mato Grosso) y se ha 
podido observar que el haplotipo del gen 16S obtenido en el presente trabajo ha sido igual 




al haplotipo T.sor-16Sisolate85 (GenBank KC249075, procedente de Mato Grosso do 
Sul) (véase Tabla 20). 
 
 
Tabla 20. Posiciones variables halladas entre el haplotipo obtenido en la presente Tesis para el gen 16S de 
T. sordida y los 3 haplotipos del gen 16S de esta especie publicados en GenBank que han presentado una 
mayor homología. *Haplotipo obtenido en la presente Tesis. 
Triatoma brasiliensis 
      De las 12 muestras de T. brasiliensis procedentes de 4 Estados brasileños se han 
obtenido 12 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han proporcionado 4 
haplotipos del gen 16S de esta especie.   
- Haplotipo T.bra-16Sa: correspondiente a 3 muestras procedentes de Curaçá/Bahia 
y 2 muestras de la localidad de Umari/Ceará, con una longitud de 542 pb y una 
composición en AT de 68,5 %.  
- Haplotipo T.bra-16Sb: correspondiente a 2 muestras procedentes de Icó/Ceará, 
con una longitud de 542 pb y una composición en AT de 68,5 %.  
- Haplotipo T.bra-16Sc: correspondiente a 2 muestras procedentes de 
Cajazeiras/Paraíba y 1 muestra procedente de Santa Terezinha/Paraíba, con una 
longitud de 542 pb y una composición en AT de 68,3 %. 
- Haplotipo T.bra-16Sd: correspondiente a 2 muestras procedentes de Caicó/Rio 
Grande do Norte, con una longitud de 542 pb y una composición en AT de 68,1 
%. 
      Estos haplotipos de T. brasiliensis obtenidos han sido comparados con los 3 
haplotipos del gen 16S de esta especie publicados en GenBank que han presentado una 
mayor homología (KC248986, con una longitud de 543 pb y procedente de Curaçá/Bahia; 
KC248985, con 542 pb, de Tauá/Ceará; y AF021185, con 507 pb y sin información 
disponible de la procedencia) y se han podido observar un total de 8 mutaciones 














Tabla 21. Posiciones variables halladas entre los haplotipos del gen 16S de T. brasiliensis obtenidos y los 
3 haplotipos del gen 16S de esta especie publicados en GenBank que han presentado una mayor homología. 
*Haplotipos obtenidos en la presente Tesis. 
Triatoma juazeirensis 
      De un total de 7 muestras de T. juazeirensis procedentes del Estado de Bahia se han 
obtenido 7 secuencias, las cuales han sido analizadas y han proporcionado 3 haplotipos 
del gen 16S de esta especie: 
- Haplotipo T.jua-16Sa: correspondiente a 1 muestra procedente de Ibipeba/Bahia, 
con una longitud de 542 pb y una composición en AT de 68,3 %. Para fines 
comparativos se ha nombrado este haplotipo como “T.jua-16Sa_Ibipeba 1”. 
- Haplotipo T.jua-16Sb: correspondiente a 1 muestra procedente de Ibipeba/Bahia, 
con una longitud de 542 pb y una composición en AT de 68,1 %. Para fines 
comparativos se ha nombrado este haplotipo como “T.jua-16Sa_Ibipeba 2”. 
- Haplotipo T.jua-16Sc: correspondiente a 5 muestras procedentes de 
Juazeiro/Bahia, con una longitud de 542 pb y una composición en AT de 68,1 %. 
      Se han comparado estos 3 haplotipos de T. juazeirensis obtenidos con los 2 haplotipos 
del gen 16S de esta especie publicados en GenBank (KC249026, con una longitud de 527 
pb y procedente de Uibaí/Bahia; y KF769453, con 400 pb y procedente de 
Juazeiro/Bahia) y se han podido observar un total de 5 mutaciones transicionales. Entre 
los 3 haplotipos obtenidos en el presente estudio, se han verificado 4 mutaciones 
transicionales. 
      Cabe resaltar que el haplotipo T.jua-16Sc obtenido ha presentado un fragmento de 
527 pb idéntico al haplotipo T.jua-16Sisolate209 publicado en GenBank (KC249026, 
procedente de Uibaí/Bahia) (véase Tabla 22). 
 
 
Tabla 22. Posiciones variables halladas entre los haplotipos del gen 16S de T. juazeirensis obtenidos y los 
2 haplotipos del gen 16S de esta especie publicados en GenBank.*Haplotipos obtenidos en la presente 
Tesis.  
 





       Del total de 7 muestras de T. sherlocki procedentes del Estado de Bahia, se han 
obtenido 7 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han proporcionado 2 
haplotipos del gen 16S de esta especie:  
- Haplotipo T.she-16Sa: correspondiente a 5 muestras procedentes de Gentio do 
Ouro/Bahia, con una longitud de 542 pb y una composición en AT de 68,5 %. 
- Haplotipo T.she-16Sb: correspondiente a 2 muestras procedentes de la localidad 
de Santo Inácio/Bahia, con una longitud de 542 pb y una composición en AT de 
68,3 %. 
       Estos haplotipos del gen 16S de T.sherlocki obtenidos han sido comparados con los 
2 haplotipos del gen 16S de esta especie publicados en GenBank (KC249068, con una 
longitud de 542 pb y sin información disponible de la procedencia; y EU489057, con 373 
pb y procedente de Gentio do Ouro/Bahia) y se ha podido observar que el haplotipo T.she-
16Sa de Gentio do Ouro, obtenido en la presente Tesis, ha sido igual al haplotipo T.she-
16Sisolate80 publicado en GenBank (KC249068). Entre los 2 haplotipos del gen 16S 
obtenidos en la presente Tesis, se ha encontrado 1 mutación (transición) (véase Tabla 23). 
 
 
Tabla 23. Posición variable hallada entre los haplotipos del gen 16S de T. sherlocki obtenidos y los 2 
haplotipos del gen 16S de esta especie publicados en GenBank. *Haplotipos obtenidos en la presente Tesis. 
Triatoma melanica 
      Del total de 2 muestras de T. melanica procedentes de Paus-Pretos en el Estado de 
Bahia se han obtenido 2 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han 
proporcionado 1 único haplotipo del gen 16S de esta especie: T.mel-16Sa, con una 
longitud de 542 pb y una composición en AT de 68,1 %. 
      Este haplotipo del gen 16S de T. melanica obtenido ha sido comparado con los 2 
haplotipos del gen 16S de esta especie publicados en GenBank (KC249041, con una 
longitud de 530 pb y sin información disponible de la procedencia; y KF769454, con 400 
pb y procedente de Urandi/ Bahia) y se ha podido observar 1 posición variable (mutación 
transicional), y que el haplotipo del gen 16S obtenido en el presente trabajo ha presentado 
un fragmento de 530 pb idéntico al haplotipo “Triatoma_melanica_16S” publicado en 










Tabla 24. Posiciones variables halladas entre los haplotipos del gen 16S de T. melanica obtenido y los 2 
haplotipos del gen 16S de esta especie publicados en GenBank. *Haplotipo obtenido en la presente Tesis.  
Triatoma lenti 
      Del total de 4 especímenes de T. lenti procedentes del Estado de Bahia, se han 
obtenido 4 secuencias. Estas secuencias han sido idénticas entre sí y han proporcionado 
1 único haplotipo del gen 16S de esta especie: T.len-16Sa, con una longitud de 542 pb y 
una composición de AT de 68,1 %. 
      Se ha comparado este haplotipo de T. lenti obtenido con el haplotipo del gen 16S 
publicado en GenBank de la especie con la que presenta mayor homología (T. melanica: 
KC249041, con una longitud de 530 pb) y se han podido observar 2 mutaciones 
transicionales (véase Tabla 25). 
 
 
Tabla 25. Posiciones variables halladas entre el haplotipo del gen 16S de T. lenti obtenido y el haplotipo 
del gen 16S de la especie más próxima publicado en GenBank. *Haplotipo obtenido en la presente Tesis.  
Triatoma petrocchiae 
      Se han analizado 10 muestras de T. petrocchiae procedentes de 2 Estados diferentes 
y se han obtenido 10 secuencias, las cuales han sido analizadas y han proporcionado 4 
haplotipos del gen 16S de esta especie: 
- Haplotipo T.pet-16Sa: correspondiente a 2 muestras procedentes de 
Cajazeiras/Paraíba, con una longitud de 542 pb y una composición en AT de 67,8 
%. 
- Haplotipo T.pet-16Sb: correspondiente a 1 muestra procedente de Santa 
Terezinha/Paraíba, con una longitud de 542 pb y una composición en AT de 68,2 
%. 
- Haplotipo T.pet-16Sc: correspondiente a 5 muestras procedentes de Caicó/Rio 
Grande do Norte, con una longitud de 542 pb y una composición en AT de 67,9 
%. 
- Haplotipo T.pet-16Sd: correspondiente a 2 muestras procedentes de Currais 
Novos, con una longitud de 542 pb y una composición en AT de 67,8 %. 
      Se han comparado estos haplotipos del gen 16S de T. petrocchiae obtenidos entre 
ellos y se han podido observar 5 mutaciones transicionales (Tabla 26).  






Tabla 26. Posiciones variables halladas entre los haplotipos del gen 16S de T. petrocchiae obtenidos en la 
presente Tesis.  
Triatoma melanocephala 
      Del total de 5 muestras de T. melanocephala procedentes del Estado de Bahia, se han 
obtenido 5 secuencias, las cuales han sido analizadas y han proporcionado 2 haplotipos 
del gen 16S de esta especie: 
- Haplotipo T.mno-16Sa: correspondiente a 3 muestras procedentes de 
Poções/Bahia, con una longitud de 541 pb y una composición en AT de 69,7 %. 
- Haplotipo T.mno-16Sb: correspondiente a 2 muestras procedentes de 
Jequié/Bahia, con una longitud de 541 pb y una composición en AT de 69,9 %. 
      Estos haplotipos de T.melanocephala obtenidos han sido comparados con los 3 
haplotipos del gen 16S de esta especie publicados en GenBank (KF769450, con una 
longitud de 328 pb y procedente de Jequié/Bahia; KF769451, con 327 pb y de 
Poções/Bahia; y KF769452, con 305 pb y procedente de Bom Jesus da Serra/Bahia), y se 
han podido observar 7 posiciones variables (6 mutaciones transversionales y 1 mutación 
transicional) entre todos los haplotipos comparados. Entre los haplotipos obtenidos en la 
presente Tesis, se han observado 3 mutaciones (transiciones). Cabe resaltar que el 
haplotipo T.mno-16Sa obtenido en la presente Tesis ha presentado un fragmento de 327 
pb idéntico al haplotipo T.mno-16Scta220 publicado en GenBank (KF769451, 
procedente de Poções/Bahia) (véase Tabla 27).  
 
 
Tabla 27. Posiciones variables halladas entre los haplotipos del gen 16S de T. melanocephala obtenidos y 
los 3 haplotipos del gen 16S de esta especie publicados en GenBank. *Haplotipos obtenidos en la presente 
Tesis. 
Triatoma tibiamaculata 
      Del total de 4 muestras de T. tibiamaculata procedentes de Mogi Guaçu/São Paulo se 
han obtenido 4 secuencias. Estas secuencias han sido iguales entre sí y han proporcionado 
1 único haplotipo del gen 16S de esta especie: T.tib-16Sa, con una longitud de 545 pb y 
una composición en AT de 70,0 %. 
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      Este haplotipo del gen 16S de T. tibiamaculata ha sido comparado con los 3 
haplotipos del gen 16S de esta especie publicados en GenBank que han presentado una 
mayor homología (KC249080, con una longitud de 532 pb y procedente de Mogi Guaçu; 
KC249081, con 545 pb y sin información disponible de la procedencia; y AY185843, con 
508 pb y sin información disponible de la procedencia) y se han podido observar un total 
de 3 mutaciones (2 transiciones y 1 transversión). Cabe resaltar que el haplotipo obtenido 
en la presente Tesis ha presentado un fragmento de 532 pb idéntico al haplotipo T.tib-
16Sisolate177 publicado en GenBank (KC249080, también procedente de Mogi Guaçu) 
(véase Tabla 28). 
 
 
Tabla 28. Posiciones variables halladas entre el haplotipo del gen 16S de T. tibiamaculata obtenido y los 
3 haplotipos del gen 16S de esta especie publicados en GenBank que han presentado una mayor homología. 
*Haplotipo obtenido en la presente Tesis.  
Triatoma vitticeps 
       Del total de 6 especímenes de T. vitticeps procedentes de 2 Estados brasileños se han 
obtenido 6 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han proporcionado 2 
haplotipos del gen 16S de esta especie:   
- Haplotipo T.vit-16Sa: correspondiente a 4 muestras procedentes de 
Guarapari/Espírito Santo, con una longitud de 541 pb y una composición en AT 
de 69,7 %. 
- Haplotipo T.vit-16Sb: correspondiente a 2 muestras procedentes de Pedra 
Azul/Minas Gerais, con una longitud de 542 pb y una composición en AT de 69,7 
%. 
      Estos haplotipos de T. vitticeps obtenidos han sido comparados con los 3 haplotipos 
del gen 16S de esta especie publicados en GenBank que han presentado una mayor 
homología (KC249086, con una longitud de 530 pb y sin información disponible de la 
procedencia; KC249085, con 532 pb y procedente de Itanhomi/Minas Gerais; y 
AF021218, con 507 pb y sin información disponible de la procedencia) y se han podido 
observar un total de 12 mutaciones (10 transiciones, 1 transversión y 1 delección) entre 
todos los haplotipos comparados. Entre los 2 haplotipos del gen 16S obtenidos en el 
presente trabajo se han observado 11 mutaciones (9 transiciones, 1 transversión y 1 










       
Tabla 29. Posiciones variables halladas entre los haplotipos del gen 16S de T. vitticeps obtenidos y los 3 
haplotipos del gen 16S de esta especie publicados en GenBank que han presentado una mayor homología. 
*Haplotipos obtenidos en la presente Tesis. 
 
      A continuación se detallan (Tabla 30) los diferentes haplotipos del gen 16S obtenidos 
en la presente Tesis para las especies del género Triatoma analizadas con las respectivas 
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T. pseudomaculata T.pse-16Sa 530  69,1 Seabra/Bahia 
 T.pse-16Sb 530  68,9 Cajazeiras/Paraíba 
T. sordida T.sor-16Sa 542 67,0 Seabra/Bahia 
T. brasiliensis T.bra-16Sa 542 68,5 Curaçá/Bahia; 
Umari/Ceará 
 T.bra-16Sb 542 68,5 Icó/Ceará 
 T.bra-16Sc 542 68,3 Santa Terezinha y 
Cajazeiras/Paraíba 
 T.bra-16Sd 542 68,1 Caicó/Rio Grande 
do Norte 
T. juazeirensis T.jua-16Sa 542 68,3 Ibipeba /Bahia 
 T.jua-16Sb 542 68,1 Ibipeba/Bahia 
 T.jua-16Sc 542 68,1 Juazeiro/Bahia 
T. sherlocki T.she-16Sa 542 68,5 Gentio do 
Ouro/Bahia 
 T.she-16Sb 542 68,3 Santo Inácio/Bahia 
T. melanica T.mel-16Sa 542 68,1 Paus-Pretos /Bahia 
T. lenti T.len-16Sa 542 68,1 Macaúbas/Bahia 
T. petrocchiae T.pet-16Sa 542 67,8 Cajazeiras/Paraíba 
 T.pet-16Sb 542 68,2 Santa 
Terezinha/Paraíba 
 T.pet-16Sc 542 67,9 Caicó/Rio Grande 
do Norte 
 T.pet-16Sd 542 67,8 Currais Novos/Rio 
Grande do Norte 
T. melanocephala T.mno-16Sa 541 69,7 Poções/Bahia 
 T.mno-16Sb 541 69,9 Jequié/Bahia 
T. tibiamaculata T.tib-16Sa 545 70,0 Mogi Guaçu/São 
Paulo 
T. vitticeps T.vit-16Sa 541 69,7 Guarapari/Espírito 
Santo 
 T.vit-16Sb 542 69,7 Pedra Azul/Minas 
Gerais 
 
Tabla 30. Longitud en pares de bases, composición nucleotídica de adeninas y timinas y procedencia 
geográfica de todas los haplotipos del gen 16S ARNr de todas las especies del género Triatoma analizadas 
en la presente Tesis. 
 
 




Evaluación del gen 16S en las especies estudiadas del género Triatoma 
      Se ha procedido a un análisis conjunto de todos los haplotipos del gen 16S descritos 
para todas las especies del género Triatoma estudiadas en la presente Tesis:         
- Se han descrito un total de 23 haplotipos diferentes para el gen 16S de todas las 
especies del género Triatoma estudiadas, conforme se ha observado en la Tabla 
30. El haplotipo obtenido para la especie T. tibiamaculata, ha presentado la mayor 
longitud del gen 16S, con 545 pb. La especie T. pseudomaculata ha presentado el 
haplotipo con la longitud más corta entre todos los haplotipos de este gen 
obtenidos en el presente estudio: 530 pb. 
- La longitud del alineamiento de todos los haplotipos obtenidos del gen 16S ha 
sido de 547 pb y ha proporcionado un total de 103 posiciones variables, de las 
cuales 27 han sido singletons y 73 han sido posiciones parsimónicamente 
informativas. 
- En el análisis de las diferencias par a par entre todos los haplotipos del gen 16S 
de las especies del género Triatoma obtenidos en el presente estudio, se ha 
observado que la mayor distancia genética se encuentra entre las especies T. 
sordida y T. vitticeps, con un valor de 47 diferencias nucleotidicas. Entre todos 
los haplotipos analizados se ha verificado una media de 27 bases nucleotídicas 
diferentes.  
3.1.2.2. Análisis de la subunidad I del gen NADH Deshidrogenasa (ND1) 
      En este apartado se han analizado las secuencias del gen mitocondrial ND1 completo 
de 62 muestras de las diferentes especies del género Triatoma procedentes de 7 Estados 
brasileños (Tabla 5). 
      Los análisis del gen ND1 de todos los especímenes estudiados de este género han 
permitido obtener 21 haplotipos nucleotídicos y 18 haplotipos aminoacídicos diferentes. 
Todas las secuencias obtenidas, correspondientes al gen ND1 completo, han presentado 
una longitud de 924 pares de bases, que codificaron para 307 aminoácidos.  
      En cuanto a la composición nucleotídica de las secuencias, se ha observado un 
elevado contenido en pares AT, con un 70,3 % de media (valores entre 68,3 % y 73,8 %). 
Triatoma pseudomaculata 
Secuencias nucleotídicas 
      Del total de 2 especímenes de T. pseudomaculata procedentes de Seabra/Bahia se han 
podido obtener 2 secuencias. Estas secuencias han sido idénticas entre sí y han 
proporcionado 1 único haplotipo nucleotídico del gen ND1 completo de esta especie: 
Haplotipo T.pse-ND1a, con una longitud de 924 pb y una composición en AT de 70,3 %.       
Secuencias aminoacídicas 
      La secuencia aminoacídica de la proteína ND1 de esta especie ha presentado una 
longitud de 307 aminoácidos. A partir del análisis de esta secuencia, se ha obtenido 1 
haplotipo aminoacídico: T.pse-ND1A, con una mayor abundancia de Fenilalanina (14,2 
%) seguido de Leucina (13,9 %). El codón de inicio ha sido GTA y el codón de parada 
TAA. 
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      Cabe resaltar que se ha obtenido por primera vez las secuencias nucleotídicas y 
aminoacídicas del gen ND1 completo de esta especie de triatomino. 
Triatoma sordida 
Secuencias nucleotídicas 
       Se han analizado un total de 2 muestras de T. sordida procedentes de Seabra/Bahia y 
se han obtenido 2 secuencias. Estas secuencias han sido idénticas entre sí y han 
proporcionado 1 único haplotipo nucleotídico del gen ND1 completo de esta especie: 
T.sor-ND1a, con una longitud de 924 pb y una composición en AT de 68,3 %. 
      Se ha comparado este haplotipo nucleotídico de T. sordida con el haplotipo del gen 
ND1 completo de esta especie publicado en GenBank (AM980620, procedente de 
Bolivia) y se han podido observar 40 diferencias nucleotídicas (véase Tabla 31).  
 
 
Tabla 31. Posiciones variables halladas entre el haplotipo nucleotídico del gen ND1 completo de T. sordida 
obtenido y el haplotipo nucleotídico del gen ND1 completo de esta especie publicado en GenBank. 
*Haplotipo obtenido en la presente Tesis. 
 
Secuencias aminoacídicas 
      A partir del análisis de la secuencia aminoacídica de la proteína ND1 de esta especie, 
se ha obtenido 1 haplotipo aminoacídico: T.sor-ND1A, con una longitud de 307 
aminoácidos y una mayor abundancia de Fenilalanina (14,5 %) seguido de Leucina (14,1 
%). El codón de inicio ha sido GTA y el codón de parada TAG. 
      Se ha comparado este haplotipo aminoacídico de T. sordida con el haplotipo 
aminoacídico de la proteína ND1 de esta especie publicado en GenBank (AM980620, 
procedente de Bolivia) y se han podido observar 9 diferencias aminoacídicas (véase Tabla 
32).  
 
Tabla 32. Posiciones variables halladas entre el haplotipo aminoacídico de la proteína codificada por el 
gen ND1 de T. sordida obtenido y el haplotipo aminoacídico de la proteína codificada por el gen ND1 de 
esta especie publicado en GenBank. *Haplotipo obtenido en la presente Tesis. 
 
 






      Del total de 12 muestras de T. brasiliensis procedentes de 4 Estados brasileños se han 
obtenido 12 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han proporcionado 5 
haplotipos nucleotídicos del gen ND1 completo de esta especie: 
- Haplotipo T.bra-ND1a: correspondiente a 3 muestras procedentes de 
Curaçá/Bahia y 2 muestras de la localidad de Umari/Ceará, con una longitud de 
924 pb y una composición en AT de 70,2 %.  
- Haplotipo T.bra-ND1b: correspondiente a 2 muestras procedentes de Icó/Ceará, 
con una longitud de 924 pb y una composición en AT de 69,9 %.  
- Haplotipo T.bra-ND1c: correspondiente a 2 muestras procedentes de Caicó/Rio 
Grande do Norte y 1 muestra de Santa Terezinha/Paraíba, con una longitud de 924 
pb y una composición en AT de 70,2 %.  
- Haplotipo T.bra-ND1d: correspondiente a 1 muestra procedente de 
Cajazeiras/Paraíba, con una longitud de 924 pb y una composición en AT de 70,1 
%. Para fines comparativos se ha nombrado este haplotipo como “T.bra-
ND1d_Cajazeiras1”. 
- Haplotipo T.bra-ND1e: correspondiente a 1 muestra procedente de 
Cajazeiras/Paraíba, con una longitud de 924 pb y una composición en AT de 70,1 
%. Para fines comparativos se ha nombrado este haplotipo como “T.bra-
ND1e_Cajazeiras2”. 
      Se han comparado estos 5 haplotipos nucleotídicos de T. brasiliensis obtenidos con 
el haplotipo nucleotídico del gen ND1 completo de esta especie publicado en GenBank 
(AM980619, procedente del Estado brasileño de Ceará) y se han observado un total de 
26 posiciones variables (24 mutaciones transicionales y 2 mutaciones transversionales) 
(véase Tabla 33).  
 
 
Tabla 33. Posiciones variables halladas entre los haplotipos nucleotídicos del gen ND1 completo de T. 
brasiliensis obtenidos y el haplotipo nucleotídico del gen ND1 completo de esta especie publicado en 
GenBank. *Haplotipos obtenidos en la presente Tesis. 
  
Secuencias aminoacídicas 
       A partir del análisis de las secuencias aminoacídicas de la proteína ND1 de esta 
especie, se han obtenido 4 haplotipos aminoacídicos, todos con una longitud de 307 
aminoácidos, con GTA como codón de inicio y TAA como codón de parada. Se ha 
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observado una mayor abundancia de Fenilalanina (14,1 % para todos los haplotipos 
obtenidos) seguido de Leucina (13,9 % para todos los haplotipos obtenidos).  
- Haplotipo T.bra-ND1A: correspondiente a 3 muestras procedentes de 
Curaçá/Bahia y 2 muestras de la localidad de Umari/Ceará.  
- Haplotipo T.bra-ND1B: correspondiente a 2 muestras procedentes de Icó/Ceará. 
- Haplotipo T.bra-ND1C: correspondiente a 2 muestras procedentes de Caicó/Rio 
Grande do Norte, 1 muestra de Cajazeiras/Paraíba (correspondiente al haplotipo 
nucleotídico “T.bra-ND1e_Cajazeiras2”) y 1 muestra de Santa Terezinha/Paraíba.  
- Haplotipo T.bra-ND1D: correspondiente a 1 muestra procedente de 
Cajazeiras/Paraíba (correspondiente al haplotipo nucleotídico “T.bra-
ND1d_Cajazeiras1”).  
      Se han comparado estos 4 haplotipos aminoacídicos de T. brasiliensis obtenidos con 
el haplotipo aminoacídico de la proteína codificada por el gen ND1 completo de esta 
especie publicado en GenBank (AM980619, procedente de Ceará) y se han podido 
observar un total de 6 posiciones variables. Entre los 4 haplotipos obtenidos en la presente 
Tesis se han visto 5 diferencias aminoacídicas (véase Tabla 34).  
 
 
Tabla 34. Posiciones variables halladas entre los haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el 
gen ND1 de T. brasiliensis obtenidos y el haplotipo aminoacídico de la proteína codificada por el gen ND1 
de esta especie publicado en GenBank. *Haplotipos obtenidos en la presente Tesis. 
Triatoma juazeirensis 
Secuencias nucleotídicas 
      A partir de las 7 muestras de T. juazeirensis analizadas en el presente trabajo, todas 
procedentes del Estado de Bahia, se han obtenido 7 secuencias. Estas secuencias han sido 
analizadas y han proporcionado 2 haplotipos nucleotídicos del gen ND1 completo de esta 
especie: 
- Haplotipo T.jua-ND1a: correspondiente a 2 muestras procedentes de 
Ibipeba/Bahia, con una longitud de 924 pb y una composición en AT de 69,5 %.  
- Haplotipo T.jua-ND1b: correspondiente a 5 muestras procedentes de 
Juazeiro/Bahia, con una longitud de 924 pb y una composición en AT de 68,9 %. 
     Se han comparado estos 2 haplotipos nucleotídicos de T. juazeirensis obtenidos entre 
ellos y se han podido observar un total de 7 posiciones variables (todas mutaciones 
transicionales) (véase Tabla 35).  
 





 Tabla 35. Posiciones variables halladas entre los haplotipos nucleotídicos del gen ND1 completo de T. 
juazeirensis obtenidos en la presente Tesis. 
 
Secuencias aminoacídicas 
      Las 2 secuencias aminoacídicas de la proteína ND1 de esta especie han presentado 
una longitud de 307 aminoácidos, con una mayor abundancia de Fenilalanina (14,1 %) 
seguido de Leucina (13,8 %). El codón de inicio ha sido GTA y el codón de parada TAA. 
Estas secuencias aminoacídicas han sido analizadas y han proporcionado 2 haplotipos 
aminoacídicos:  
- T.jua-ND1A, correspondiente a las muestras procedentes de Ibipeba/Bahia. 
- T.jua-ND1B, correspondiente a las muestras procedentes de Juazeiro/Bahia. 
      Se han comparado estos haplotipos aminoacídicos de T. juazeirensis obtenidos y se 
ha podido observar 1 posición variable (véase Tabla 36). 
 
 
Tabla 36. Posición variable hallada entre los haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el gen 
ND1 de T. juazeirensis obtenidos en la presente Tesis. 
       Cabe resaltar que se ha obtenido por primera vez las secuencias nucleotídicas y 
aminoacídicas del gen ND1 completo de esta especie de triatomino. 
Triatoma sherlocki 
Secuencias nucleotídicas 
     Del total de 7 muestras de T. sherlocki analizadas, todas procedentes del Estado de 
Bahia, se han obtenido 7 secuencias, las cuales han sido analizadas y han proporcionado 
3 haplotipos nucleotídicos del gen ND1 completo de esta especie:  
- Haplotipo T.she-ND1a: correspondiente a 3 muestras procedentes del Estado de 
Bahia, con una longitud de 924 pb y una composición en AT de 71,0 %.  
- Haplotipo T.she-ND1b: correspondiente a 2 muestras procedentes de Gentio do 
Ouro/Bahia, con una longitud de 924 pb y una composición en AT de 71,0 %.  
- Haplotipo T.she-ND1c: correspondiente a 2 muestras procedentes del municipio 
de Santo Inácio localizado en Gentio do Ouro/Bahia, con una longitud de 924 pb 
y una composición en AT de 70,8 %. 
III. MARCADORES MOLECULARES EN EL GÉNERO TRIATOMA 
120 
 
      Se han comparado estos 3 haplotipos nucleotídicos de T. sherlocki obtenidos entre 




Tabla 37. Posiciones variables halladas entre los haplotipos nucleotídicos del gen ND1 completo de T. 
sherlocki obtenidos en la presente Tesis. 
 
Secuencias aminoacídicas 
      Las secuencias aminoacídicas de la proteína ND1 de esta especie ha presentado una 
longitud de 307 aminoácidos, con una mayor abundancia de Fenilalanina (14,1 %) 
seguido de Leucina (13,9 %). El codón de inicio ha sido GTA y el codón de parada TAA. 
      A partir del análisis de estas secuencias se han obtenido 2 haplotipos aminoacídicos:  
- T.she-ND1A, correspondiente a las muestras procedentes de la localidad del 
Estado de Bahia.  
- T.she-ND1B, correspondientes a las muestras procedentes de Gentio do Ouro. 
      Se han comparado estos 2 haplotipos aminoacídicos de T. sherlocki obtenidos y se ha 




Tabla 38. Posición variable hallada entre los haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el gen 
ND1 de T. sherlocki obtenidos en la presente Tesis. 
      Cabe resaltar que se ha obtenido por primera vez las secuencias nucleotídicas y 
aminoacídicas del gen ND1 completo de esta especie de triatomino. 
Triatoma melanica 
Secuencias nucleotídicas 
     Se han analizado un total de 2 muestras de T. melanica procedentes de Paus-
Pretos/Bahia y se han obtenido 2 secuencias. Estas secuencias han sido idénticas entre sí 
y han proporcionado 1 único haplotipo nucleotídico del gen ND1 completo de esta 
especie: T.mel-ND1a, con una longitud de 924 pb y una composición en AT de 69,4 %.  





     A partir del análisis de la secuencia aminoacídica de la proteína ND1 de esta especie, 
se ha obtenido 1 haplotipo aminoacídico: T.mel-ND1A, con una longitud de 307 
aminoácidos y una mayor abundancia de Fenilalanina (14,0 %) seguido de Leucina (13,7 
%). El codón de inicio ha sido GTA y el codón de parada TAA.    
      Hay que mencionar que las secuencias nucleotídicas y aminoacídicas del gen ND1 
completo de T. melanica han sido obtenidas por primera vez en el presente estudio. 
Triatoma lenti 
 Secuencias nucleotídicas 
     Del total de 4 especímenes de T. lenti analizados procedentes del Estado de Bahia, se 
han obtenido 4 secuencias. El análisis de estas secuencias ha proporcionado 2 haplotipos 
nucleotídicos del gen ND1 completo de esta especie: 
- Haplotipo T.len-ND1a: correspondiente a 2 muestras procedentes del Estado de 
Bahia, con una longitud de 924 pb y una composición en AT de 69,5 %.  
- Haplotipo T.len-ND1b: correspondiente a 2 muestras procedentes de 
Macaúbas/Bahia, con una longitud de 924 pb y una composición en AT de 69,3 
%. 
      Se han comparado estos 2 haplotipos nucleotídicos de T. lenti obtenidos y se han 




Tabla 39. Posiciones variables halladas entre los haplotipos nucleotídicos del gen ND1 completo de T. lenti 
obtenidos en la presente Tesis. 
 
Secuencias aminoacídicas 
      Las secuencias aminoacídicas de la proteína ND1 de esta especie han sido analizadas 
y han proporcionado 2 haplotipos aminoacídicos: T.len-ND1A y T.len-ND1B: con una 
longitud de 307 aminoácidos y una mayor abundancia de Fenilalanina (14,1 %) seguido 
de Leucina (13,8 %). El codón de inicio ha sido GTA y el codón de parada TAA. 
      Estos 2 haplotipos aminoacídicos de T. lenti han sido comparados y se ha podido 
observar 1 posición variable (véase Tabla 40).    
                   




Tabla 40. Posición variable hallada entre los haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el gen 
ND1 de T. lenti obtenidos en la presente Tesis. 
      Cabe resaltar que las secuencias nucleotídicas y aminoacídicas del gen ND1 completo 
de esta especie han sido obtenidas por primera vez. 
Triatoma petrocchiae 
Secuencias nucleotídicas 
      De un total de 10 muestras de T. petrocchiae procedentes de 2 Estados brasileños se 
han obtenido 7 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han proporcionado 2 
haplotipos nucleotídicos del gen ND1 completo de esta especie:  
- Haplotipo T.pet-ND1a: correspondiente a 5 muestras procedentes de Caicó/Rio 
Grande do Norte, con una longitud de 924 pb y una composición en AT de 69,7 
%.  
- Haplotipo T.pet-ND1b: correspondiente a 2 muestras procedentes de Currais 
Novos/Rio Grande do Norte, con una longitud de 924 pb y una composición en 
AT de 69,7 %.  
      Se han comparado estos haplotipos nucleotídicos de T. petrocchiae entre ellos y se 




Tabla 41. Posiciones variables halladas entre los haplotipos nucleotídicos del gen ND1 completo de T. 




      Las secuencias aminoacídicas de la proteína ND1 de esta especie ha presentado una 
longitud de 307 aminoácidos, con una mayor abundancia de Fenilalanina (14,2 %) 
seguido de Leucina (13,9 %). El codón de inicio ha sido GTA y el codón de parada TAA. 
      Estas secuencias han sido analizadas y han proporcionado 1 único haplotipo 
aminoacídico: T.pet-ND1A, correspondiente a las muestras de Caicó y Currais Novos.  
      Cabe resaltar que las secuencias nucleotídicas y aminoacídicas del gen ND1 completo 
de esta especie han sido obtenidas por primera vez. 






      Del total de 5 muestras de T. melanocephala procedentes del Estado de Bahia, se han 
obtenido 5 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han proporcionado 2 
haplotipos nucleotídicos del gen ND1 completo de esta especie: 
- Haplotipo T.mno-ND1a: correspondiente a 3 muestras procedentes de 
Poções/Bahia, con una longitud de 924 pb y una composición en AT de 71,1 %.  
- Haplotipo T.mno-ND1b: correspondiente a 2 muestras procedentes de 
Jequié/Bahia, con una longitud de 924 pb y una composición en AT de 71,9 %. 
      Se han comparado estos haplotipos de T. melanocephala entre ellos y se han podido 




Tabla 42. Posiciones variables halladas entre los haplotipos nucleotídicos del gen ND1 completo de T. 
melanocephala obtenidos en la presente Tesis. 
 
Secuencias aminoacídicas 
     Las secuencias aminoacídicas de la proteína ND1 de esta especie han presentado una 
longitud de 307 aminoácidos y una mayor abundancia de Fenilalanina (14,1 %) seguido 
de Leucina (12,8 %). El codón de inicio ha sido GTA y el codón de parada TAG. Estas 
secuencias aminoacídicas han sido analizadas y han proporcionado 2 haplotipos 
aminoacídicos: T.mno-ND1A, correspondiente a las 3 muestras de Poções/Bahia y 
T.mno-ND1B, correspondiente a las 2 muestras de Jequié/Bahia,  
      Se han comparado estos haplotipos aminoacídicos de T. melanocephala entre ellos y 




Tabla 43. Posiciones variables halladas entre los haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el 
gen ND1 de T. melanocephala obtenidos en la presente Tesis. 
      Cabe resaltar que las secuencias nucleotídicas y aminoacídicas del gen ND1 completo 
de esta especie han sido obtenidas por primera vez. 





     Del total de 4 muestras de T. tibiamaculata procedentes de Mogi Guaçu en el Estado 
de São Paulo se han obtenido 4 secuencias. Estas secuencias han sido identicas entre sí y 
han proporcionado 1 único haplotipo nucleotídico del gen ND1 completo de esta especie: 
T.tib-ND1a, con una longitud de 925 pb y una composición en AT de 73,8 %. 
Secuencias aminoacídicas 
      La secuencia aminoacídica de la proteína ND1 de esta especie ha presentado una 
longitud de 307 aminoácidos, con una mayor abundancia de Fenilalanina (14,8 %) 
seguido de Leucina (13,9 %). El codón de inicio ha sido GTA y el codón de parada TAA. 
     Hay que mencionar que las secuencias nucleotídicas y aminoacídicas del gen ND1 
completo de esta especie han sido obtenidas por primera vez en el presente estudio. 
Triatoma vitticeps 
Secuencias nucleotídicas 
     Se han analizado 3 muestras de T. vitticeps procedentes de Guarapari/Espírito Santo y 
se han obtenido 3 secuencias. Estas secuencias han sido iguales entre sí y han 
proporcionado 1 único haplotipo nucleotídico del gen ND1 completo de esta especie: 
Haplotipo T.vit-ND1a, correspondiente a 3 muestras procedentes de Guarapari/Espírito 
Santo, con una longitud de 924 pb y una composición en AT de 72,1 %.   
Secuencias aminoacídicas 
     A partir del análisis de la secuencia aminoacídica de la proteína ND1 de esta especie, 
se ha obtenido 1 haplotipo aminoacídico: T.vit-ND1A, con una longitud de 307 
aminoácidos y una mayor abundancia de Fenilalanina (14,4 %) seguido de Leucina (13,1 
%). El codón de inicio ha sido GTA y el codón de parada TAG. 
     Hay que mencionar que las secuencias nucleotídicas y aminoacídicas del gen ND1 
completo de T. vitticeps han sido obtenidas por primera vez en el presente estudio. 
 
      A continuación se detallan (Tabla 44) las respectivas longitudes en pares de base, los 
porcentajes de AT, los codones de inicio y parada y la procedencia geográfica de los 
diferentes haplotipos nucleotídicos del gen ND1 completo de las especies del género 









                














T. pseudomaculata T.pse-ND1a 924 70,3 GTA/TAA Seabra/Bahia 
T. sordida T.sor-ND1a 924 68,3 GTA/TAG Seabra/Bahia 
T. brasiliensis T.bra-ND1a 924 70,2 GTA/TAA Curaçá/Bahia; 
Umari/Ceará 
 T.bra-ND1b 924 69,9 GTA/TAA Icó/Ceará 
 T.bra-ND1c 
 
924 70,2 GTA/TAA Santa 
Terezinha/Paraíba; 
Caicó/Rio Grande do 
Norte 
 T.bra-ND1d 924 70,1 GTA/TAA Cajazeiras/Paraíba 
 T.bra-ND1e 924 70,1 GTA/TAA Cajazeiras/Paraíba 
T. juazeirensis T.jua-ND1a 924 69,5 GTA/TAA Ibipeba /Bahia 
 T.jua-ND1b 924 68,9 GTA/TAA Juazeiro/Bahia 
T. sherlocki T.she-ND1a 924 71,0 GTA/TAA Bahia 
 T.she-ND1b 924 71,0 GTA/TAA Gentio do 
Ouro/Bahia 
 T.she-ND1c 924 70,8 GTA/TAA Santo Inácio (Gentio 
do Ouro)/Bahia 
T. melanica T.mel-ND1a 924 69,4 GTA/TAA Paus-Pretos /Bahia 
T. lenti T.len-ND1a 924 69,5 GTA/TAA Bahia 
 T.len-ND1b 924 69,3 GTA/TAA Macaúbas/Bahia 
T. petrocchiae T.pet-ND1a 924 69,7 GTA/TAA Caicó/Rio Grande do 
Norte 
 T.pet-ND1b 924 69,7 GTA/TAA Currais Novos/Rio 
Grande do Norte 
T. melanocephala T.mno-ND1a 924 71,1 GTA/TAG Poções/Bahia 
 T.mno-ND1b 924 71,9 GTA/TAG Jequié/Bahia 
T. tibiamaculata T.tib-ND1a 924 73,8 GTA/TAA Mogi Guaçu/São 
Paulo 
T. vitticeps T.vit-ND1a 924 72,1 GTA/TAG Guarapari/Espírito 
Santo 
 
Tabla 44. Longitud en pares de bases, composición nucleotídica de adeninas y timinas, codones de inicio 
y parada y procedencia geográfica de los haplotipos del gen ND1 completo de todas las especies del género 
Triatoma obtenidos en la presente Tesis. 
        
      A continuación se detalla (Tabla 45) el número de aminoácidos (Nº aa) y procedencia 
geográfica de los haplotipos aminoacídicos obtenidos para la proteína codificada por el 
gen ND1 de las especies del género Triatoma analizadas en la presente Tesis. 
 









T. pseudomaculata T.pse-ND1A 307 Seabra/Bahia 
 
T. sordida T.sor-ND1A 307 Seabra/Bahia 

















T. juazeirensis T.jua-ND1A 307 Ibipeba /Bahia 
 T.jua-ND1B 307 Juazeiro/Bahia 
T. sherlocki T.she-ND1A 307 Bahia 
 T.she-ND1B 307 Gentio do 
Ouro/Bahia 
T. melanica T.mel-ND1A 307 Paus-Pretos /Bahia 
T. lenti T.len-ND1A 307 Bahia 
 T.len-ND1B 307 Macaúbas/Bahia 
T. petrocchiae T.pet-ND1A 307 Caicó y Currais 
Novos/Rio Grande 
do Norte 
T. melanocephala T.mno-ND1A 307 Poções/Bahia 
 T.mno-ND1B 307 Jequié/Bahia 
T. tibiamaculata T.tib-ND1A 307 Mogi Guaçu/São 
Paulo 
T. vitticeps T.vit-ND1A 307 Guarapari/Espírito 
Santo 
 
Tabla 45. Número de aminoácidos (Nº aa) y procedencia geográfica de los haplotipos aminoacídicos 
obtenidos para la proteína codificada por el gen ND1 de las especies del género Triatoma analizadas en la 
presente Tesis. 
Evaluación del gen ND1 en las especies estudiadas del género Triatoma 
      Se ha procedido a un análisis conjunto de todos los haplotipos del gen ND1 completo 
descritos para todas las especies del género Triatoma estudiadas en la presente Tesis:         




- Se han descrito un total de 21 haplotipos nucleotídicos diferentes para el gen ND1 
completo de todas las especies del género Triatoma estudiadas, conforme se ha 
observado en la Tabla 44. Todos los haplotipos del gen ND1 completo obtenidos 
han presentado una longitud de 924 pb.  
- La longitud del alineamiento de todos los haplotipos obtenidos del gen ND1 ha 
sido de 924 pb y ha proporcionado un total de 272 posiciones variables, de las 
cuales 72 han sido singletons y 200 han sido posiciones parsimónicamente 
informativas. 
- En el análisis de las diferencias par a par entre todos los haplotipos del gen ND1 
de las especies del género Triatoma obtenidos en el presente estudio, se ha 
observado que la mayor distancia genética se encuentra entre las especies T. 
melanica y T. tibiamaculata, con un valor de 144 diferencias nucleotídicas. Entre 
todos los haplotipos analizados se ha verificado una media de 82 bases 
nucleotídicas diferentes. 
3.1.2.3. Análisis de la subunidad I del gen Citocromo Oxidasa (CO1) 
      En este apartado se han analizado las secuencias del gen mitocondrial CO1 de 62 
muestras de las diferentes especies del género Triatoma procedentes de 7 Estados 
brasileños (Tabla 5). 
      Los análisis del gen CO1 de todos los especímenes estudiados de este género han 
permitido obtener 22 haplotipos nucleotídicos y 15 haplotipos aminoacídicos diferentes.  
      La longitud de las secuencias nucleotídicas del gen CO1 obtenidas en el presente 
trabajo ha presentado una media de 693 pares de base (pb) (valores entre 648 y 706 pb) y 
una composición de AT con valores entre 58,2 % y 64,1 % (media de 60,0 %). Estas 
secuencias nucleotídicas han proporcionado proteínas codificadas por el gen CO1 con 
una media de 230 aminoácidos (valores entre 215 y 241 aminoácidos).  
Triatoma pseudomaculata 
Secuencias nucleotídicas 
      De un total de 3 muestras de T. pseudomaculata procedentes de 2 Estado brasileños, 
se han obtenido 3 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han proporcionado 
2 haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de esta especie: 
- Haplotipo T.pse-CO1a: correspondiente a 2 muestras procedentes de 
Seabra/Bahia, con una longitud de 706 pb y una composición en AT de 59,0 %.  
- Haplotipo T.pse-CO1b: correspondiente a 1 muestra procedente de 
Cajazeiras/Paraíba, con una longitud de 706 pb y una composición en AT de 59,5 
%.  
      Se han comparado estos 2 haplotipos de T. pseudomaculata con el haplotipo 
nucleotídico del gen CO1 de esta especie publicado en GenBank que ha presentado una 
mayor homología (KC608986, con una longitud de 202 pb y sin información disponible 








Tabla 46. Posiciones variables halladas entre los haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de T. 
pseudomaculata obtenidos y el haplotipo nucleotídico del gen CO1 de esta especie publicado en GenBank 
que ha presentado una mayor homología. *Haplotipos obtenidos en la presente Tesis. 
       
Secuencias aminoacídicas 
      Las secuencias aminoacídicas de la proteína CO1 de esta especie ha presentado una 
longitud de 241 aminoácidos, con una mayor abundancia de Leucina (13,9 %) seguido de 
Serina (11,3 %).  
   Estas secuencias han sido analizadas y han proporcionado 2 haplotipos 
aminoacídicos de la proteína CO1 de esta especie: T.pse-CO1A, correspondiente a las 
muestras de Seabra/Bahia; y T.pse-CO1B, correspondiente a las muestras de 
Cajazeiras/Paraíba. Se han comparado estos haplotipos aminoacídicos de T. 
pseudomaculata con el haplotipo aminoacídico de la proteína CO1 de esta especie 
publicado en GenBank que ha presentado mayor homología (KC608986, sin datos de la 
procedencia) y se han podido observar 5 posiciones variables (véase Tabla 47).  
 
 
Tabla 47. Posiciones variables halladas entre los haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el 
gen CO1 de T. pseudomaculata obtenidos y el haplotipo aminoacídico de la proteína codificada por el gen 
CO1 de esta especie publicado en GenBank que ha presentado mayor homología. *Haplotipos obtenidos 
en la presente Tesis. 
Triatoma sordida 
Secuencias nucleotídicas 
     De un total de 2 muestras de T. sordida procedentes de Seabra/Bahia se han obtenido 
2 secuencias. Estas secuencias han sido idénticas entre sí y han proporcionado 1 único 
haplotipo nucleotídico del gen CO1 de esta especie: T.sor-CO1a, con una longitud de 648 
pb y una composición en AT de 59,1 %. 
      Se ha comparado este haplotipo nucleotídico de T. sordida con los 3 haplotipos del 
gen CO1 de esta especie publicados en GenBank que han presentado mayor homología 
(KC249383, con una longitud de 638 pb y procedente de La Paz/Bolivia; KC249384, con 
583 pb, de Mato Grosso do Sul/Brasil; y KC249388, con 544 pb y procedente de Mato 








Tabla 48. Posiciones variables halladas entre el haplotipo nucleotídico del gen CO1 de T. sordida obtenido 
y los 3 haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de esta especie publicados en GenBank que han presetado 
mayor homología. *Haplotipo obtenido en la presente Tesis. 
 
Secuencias aminoacídicas 
      A partir del análisis de la secuencia aminoacídica de la proteína CO1 de esta especie, 
se ha obtenido 1 haplotipo aminoacídico: T.sor-CO1A, con una longitud de 215 
aminoácidos y una mayor abundancia de Isoleucina (14,3 %) seguido de Leucina (13,9 
%). 
      Se ha comparado este haplotipo aminoacídico de T. sordida con los haplotipos 
aminoacídicos del gen CO1 de esta especie publicados en GenBank que han presentado 
mayor homología (KC249383, KC249384 y KC249388, correspondientes a los 3 
haplotipos nucleotídicos comparados anteriormente) y se han podido observar 6 




Tabla 49. Posiciones variables halladas entre el haplotipo aminoacídico de la proteína codificada por el 
gen CO1 de T. sordida obtenido y los haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el gen CO1 




      Del total de 12 muestras de T. brasiliensis procedentes de 4 Estados brasileños se han 
obtenido 12 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han proporcionado 5 
haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de esta especie: 
- Haplotipo T.bra-CO1a: correspondiente a 3 muestras procedentes de 
Curaçá/Bahia y 2 muestras de la localidad de Umari/Ceará, con una longitud de 
693 pb y una composición en AT de 58,7 %.  
- Haplotipo T.bra-CO1b: correspondiente a 2 muestras procedentes de Icó/Ceará, 
con una longitud de 693 pb y una composición en AT de 59,2 %.  
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- Haplotipo T.bra-CO1c: correspondiente a 2 muestras procedentes de 
Cajazeiras/Paraíba, con una longitud de 693 pb y una composición en AT de 58,6 
%.  
- Haplotipo T.bra-CO1d: correspondiente a 1 muestra procedente de Santa 
Terezinha/Paraíba y 1 muestra procedente de Caicó/Rio Grande do Norte (para 
fines comparativos esta muestra ha sido nombrada como “T.bra-CO1d_Caicó 1”), 
con una longitud de 693 pb y una composición en AT de 58,7 %. 
- Haplotipo T.bra-CO1e: correspondiente a 1 muestra procedente de Caicó/Rio 
Grande do Norte (para fines comparativos esta muestra ha sido nombrada como 
“T.bra-CO1e_Caicó 2”), con una longitud de 693 pb y una composición en AT de 
58,6 %. 
      Se han comparado estos haplotipos nucleotídicos de T. brasiliensis con los 3 
haplotipos del gen CO1 de esta especie publicados en GenBank que han presentado mayor 
homología (KJ580487, con una longitud de 681 pb; KJ580489, con 684 pb; y  KJ580490, 
con 681 pb, todos procedentes del Estado de Ceará) y se han podido observar: 18 
posiciones variables entre todos los haplotipos comparados y 16 mutaciones entre los 
haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de T. brasiliensis obtenidos en la presente Tesis. 
Además, se ha observado que el haplotipo T.bra-CO1a obtenido en el presente trabajo ha 
presentado un fragmento de 681 pb idéntico al haplotipo T.bra-COIE publicado en 
GenBank (KJ580490) (véase Tabla 50).  
 
 
Tabla 50. Posiciones variables halladas entre los haplotipos nucleotídicos obtenidos del gen CO1 de T. 
brasiliensis obtenidos y los 3 haplotipos del gen CO1 de esta especie publicados en GenBank que han 
presentado mayor homología. *Haplotipos obtenidos en la presente Tesis. 
 
Secuencias aminoacídicas 
      Las secuencias aminoacídicas de la proteína CO1 de esta especie han presentado una 
longitud de 230 aminoácidos, con una mayor abundancia de Isoleucina (14,8 %) seguido 
de Leucina (13,5 %).  
      A partir del análisis de estas secuencias aminoacídicas de T. brasiliensis, se han 
obtenido 2 haplotipos aminoacídicos:  
- Haplotipo T.bra-CO1A: correspondiente a las muestras de Curaçá/Bahia, 
Umari/Ceará, Cajazeiras/Paraíba, Santa Terezinha/Paraíba y Caicó/Rio Grande do 
Norte.  
- Haplotipo T.bra-CO1B: correspondiente a las muestras de Icó/Ceará.  




       Se han comparado estos haplotipos aminoacídicos de T. brasiliensis con los 3 
haplotipos aminoacídicos del gen CO1 de esta especie publicados en GenBank que han 
presentado mayor homología (KJ580487, KJ580489 y KJ580490, correspondiente a los 
haplotipos nucleotídicos comparados anteriormente) y se han podido observar 2 
posiciones variables entre los 2 haplotipos aminoacídicos obtenidos en el presente trabajo 
(véase Tabla 51). 
 
 
Tabla 51. Posiciones variables halladas entre los haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el 
gen CO1 de T. brasiliensis obtenidos y los haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el gen 
CO1 de esta especie publicados en GenBank que han presentado mayor homología. *Haplotipos obtenidos 
en la presente Tesis. 
Triatoma juazeirensis 
Secuencias nucleotídicas 
     Del total de 7 muestras de T. juazeirensis procedentes del Estado de Bahia, se han 
obtenido 7 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han proporcionado 3 
haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de esta especie: 
- Haplotipo T.jua-CO1a: correspondiente a 1 muestra procedente de Ibipeba/Bahia, 
con una longitud de 693 pb y una composición en AT de 59,5 % (para fines 
comparativos esta muestra ha sido nombrada como “T.jua-CO1a_Ibipeba 1”). 
- Haplotipo T.jua-CO1b: correspondiente a 1 muestra procedente de Ibipeba/Bahia, 
con una longitud de 693 pb y una composición en AT de 59,4 % (para fines 
comparativos esta muestra ha sido nombrada como “T.jua-CO1b_Ibipeba 2”). 
- Haplotipo T.jua-CO1c: correspondiente a 5 muestras procedentes de 
Juazeiro/Bahia, con una longitud de 693 pb y una composición en AT de 59,4 %. 
      Se han comparado estos haplotipos nucleotídicos de T. juazeirensis con el haplotipo 
nucleotídico del gen CO1 de esta especie publicado en GenBank (KF826892, con una 
longitud de 336 pb y procedente de Juazeiro/Bahia) y se han podido observar un total de 
4 mutaciones (1 transversional y 3 transicionales) entre todos los haplotipos comparados. 
Además, se ha observado que los 3 haplotipos nucleotídicos obtenidos han presentado un 









Tabla 52. Posiciones variables halladas entre los haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de T. juazeirensis 
obtenidos y el haplotipo nucleotídico del gen CO1 de esta especie publicado en GenBank. *Haplotipos 
obtenidos en la presente Tesis. 
 
Secuencias aminoacídicas 
      Las secuencias aminoacídicas de la proteína CO1 de esta especie ha presentado una 
longitud de 230 aminoácidos, con una mayor abundancia de Isoleucina (15,2 %) seguido 
de Leucina (13,5 %).  
      Estas secuencias aminoacídicas de T. juazeirensis han sido analizadas y han 
proporcionado 1 único haplotipo aminoacídico de la proteína CO1 de esta especie: T.jua-
CO1A. Este haplotipo, con una longitud de 230 aminoácidos, ha sido comparado con el 
haplotipo aminoacídico de T. juazeirensis publicado en GenBank (KF826892, procedente 
de Juazeiro/Bahia), con una longitud de 111 aminoácidos, y no se han observado 
diferencias aminoacídicas entre los 111 aminoácidos comparados. 
Triatoma sherlocki 
Secuencias nucleotídicas 
     Se han analizado un total de 7 muestras de T. sherlocki procedentes del Estado de 
Bahia y se han obtenido 7 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han 
proporcionado 2 haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de esta especie:  
- Haplotipo T.she-CO1a: correspondiente a 3 muestras procedentes de la localidad 
del Estado de Bahia, con una longitud de 699 pb y una composición en AT de 
60,0 %.  
- Haplotipo T.she-CO1b: correspondiente a 4 muestras procedentes de Gentio do 
Ouro/Bahia, con una longitud de 699 pb y una composición en AT de 60,1 %. 
      Se han comparado estos haplotipos nucleotídicos de T. sherlocki con los 2 haplotipos 
nucleotídicos del gen CO1 de esta especie publicados en GenBank (KC608987, con una 
longitud de 202 pb y procedente de Gentio do Ouro/Bahia; y KC249377, con 338 pb y 
sin información disponible de la procedencia) y se han podido observar 4 mutaciones 







               






Tabla 53. Posiciones variables halladas entre los haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de T. sherlocki 
obtenidos y los 2 haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de esta especie publicados en GenBank. 




      Las secuencias aminoacídicas de la proteína CO1 de esta especie han presentado una 
longitud de 232 aminoácidos, con una mayor abundancia de Isoleucina (14,7 %) seguido 
de Leucina (13,3 %).  
      A partir del análisis de estas secuencias aminoacídicas de T. sherlocki, se han obtenido 
2 haplotipos aminoacídicos:  
- Haplotipo T.she-CO1A: correspondiente a las muestras de Bahia. 
- Haplotipo T.she-CO1B: correspondiente a las muestras de Gentio do Ouro.  
       Se han comparado estos haplotipos aminoacídicos de T. brasiliensis con los 2 
haplotipos aminoacídicos del gen CO1 de esta especie publicados en GenBank 
(KC608987 y KC249377, correspondiente a los haplotipos nucleotídicos comparados 
anteriormente) y se ha podido observar 1 posición variable (véase Tabla 54). 
 
 
Tabla 54. Posición variable hallada entre los haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el gen 
CO1 de T. sherlocki obtenidos y los 2 haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el gen CO1 
de esta especie publicados en GenBank. *Haplotipos obtenidos en la presente Tesis. 
Triatoma melanica 
Secuencias nucleotídicas 
     De un total de 2 muestras de T. melanica procedentes de Paus-Pretos/Bahia se han 
obtenido 2 secuencias. Estas secuencias han sido idénticas entre sí y han proporcionado 
1 único haplotipo nucleotídico del gen CO1 de esta especie: Haplotipo T.mel-CO1a, con 
una longitud de 693 pb y una composición en AT de 60,2 %. 
      Se ha comparado este haplotipo nucleotídico de T. melanica con los 3 haplotipos 
nucleotídicos del gen CO1 de esta especie publicados en GenBank que han presentado 
una mayor homología (KJ580493, con una longitud de 663 pb; KJ580494, con 636 pb; y 
KJ580495, con 630 pb, todos procedentes del Estado de Minas Gerais) y se han podido 
observar un total de 8 mutaciones (1 transversión y 7 transiciones) (véase Tabla 55). 




Tabla 55. Posiciones variables halladas entre el haplotipo nucleotídico del gen CO1 de T. melanica 
obtenido y los 3 haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de esta especie publicados en GenBank que han 




      La secuencia aminoacídica de la proteína CO1 de esta especie ha presentado una 
longitud de 230 aminoácidos, con una mayor abundancia de Isoleucina (14,8 %) seguido 
de Leucina (13,4 %).  
      Esta secuencia aminoacídica ha sido analizada y ha proporcionado 1 único haplotipo 
aminoacídico de la proteína CO1 de T. melanica: T.mel-CO1A. Este haplotipo ha sido 
comparado con los 3 haplotipos aminoacídicos de la proteína CO1 de esta especie 
publicados en GenBank que han presentado una mayor homología (KJ580493, KJ580494 
y KJ580495) y se han observado 2 posiciones variables (véase Tabla 56). 
 
 
Tabla 56. Posiciones variables halladas entre el haplotipo aminoacídico de la proteína codificada por el 
gen CO1 de T. melanica obtenido y los 3 haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el gen 
CO1 de esta especie publicados en GenBank que han presentado una mayor homología. *Haplotipo 
obtenido en la presente Tesis. 
Triatoma lenti 
Secuencias nucleotídicas 
      Del total de 4 especímenes de T. lenti procedentes del Estado de Bahia, se han 
obtenido 4 secuencias. El análisis de estas secuencias ha proporcionado 2 haplotipos 
nucleotídicos del gen CO1 de esta especie: 
- Haplotipo T.len-CO1a: correspondiente a 2 muestras procedentes del Estado de 
Bahia, con una longitud de 693 pb y una composición en AT de 59,7 %.  
- Haplotipo T.len-CO1b: correspondiente a 2 muestras procedentes de 
Macaúbas/Bahia, con una longitud de 693 pb y una composición en AT de 59,8 
%.  
      Se han comparado estos haplotipos nucleotídicos de T. lenti entre ellos y se han 
podido observar 2 mutaciones transicionales (véase Tabla 57). 






Tabla 57. Posiciones variables halladas entre los haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de T. lenti obtenidos 
en la presente Tesis. 
 
Secuencias aminoacídicas 
      Las secuencias aminoacídicas de la proteína CO1 de esta especie obtenidas han 
presentado una longitud de 230 aminoácidos, con una mayor abundancia de Isoleucina 
(14,3 %) seguido de Leucina (13,4 %).  
      Estas secuencias aminoacídicas han sido idénticas y han proporcionado 1 único 
haplotipo aminoacídico de la proteína CO1 de T. lenti: T.len-CO1A.  
      Cabe resaltar que las secuencias nucleotídicas y aminoacídicas del gen CO1 de esta 
especie de triatomino han sido obtenidas por primera vez en la presente Tesis.   
Triatoma petrocchiae 
Secuencias nucleotídicas 
     Se han analizado un total de 9 muestras de T. petrocchiae procedentes de los Estados 
de Paraíba y Rio Grande do Norte y se han obtenido 9 secuencias. Estas secuencias han 
sido analizadas y han proporcionado 2 haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de esta 
especie:  
- Haplotipo T.pet-CO1a: correspondiente a 2 muestras procedentes de 
Cajazeiras/Paraíba y 5 muestras procedentes de Caicó/Rio Grande do Norte, con 
una longitud de 693 pb y una composición en AT de 58,5 %.  
- Haplotipo T.pet-CO1b: correspondiente a 2 muestras procedentes de Currais 
Novos/Rio Grande do Norte, con una longitud de 693 pb y una composición en 
AT de 58,2 %.  
      Se han comparado estos haplotipos nucleotídicos de T. petrocchiae entre ellos y se 
han podido observar 5 mutaciones transicionales (véase Tabla 58). 
 
                            
               
Tabla 58. Posiciones variables halladas entre los haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de T. petrocchiae 








      Las secuencias aminoacídicas de la proteína CO1 de T. petrocchiae han sido iguales 
entre sí y han proporcionado 1 único haplotipo aminoacídico: T.pet-CO1A, con una 
longitud de 230 aminoácidos y una mayor abundancia de Isoleucina (15,2 %) seguido de 
Leucina (13,4 %).  
      Las secuencias nucleotídicas y aminoacídicas del gen CO1 de esta especie han sido 
obtenidas por primera vez en la presente Tesis. 
Triatoma melanocephala 
Secuencias nucleotídicas 
      Del total de 5 muestras de T. melanocephala procedentes del Estado de Bahia, se han 
obtenido 5 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han proporcionado 2 
haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de esta especie: 
- Haplotipo T.mno-CO1a: correspondiente a 3 muestras procedentes de 
Poções/Bahia, con una longitud de 693 pb y una composición en AT de 62,8 %. 
- Haplotipo T.mno-CO1b: correspondiente a 2 muestras procedentes de 
Jequié/Bahia, con una longitud de 693 pb y una composición en AT de 62,3 %. 
      Estos haplotipos nucleotídicos de T. melanocephala han sido comparados con los 3 
haplotipos del gen CO1 de esta especie publicados en GenBank (KF826893, con una 
longitud de 336 pb y procedente de Bom Jesus Da Serra/Bahia; KF826894, con 336 pb, 
de Jeqié/Bahia; y KF826895, con 336 pb y procedente de Poções/Bahia) y se han 
observado un total de 25 posiciones variables. Entre los 2 haplotipos nucleotídicos 
obtenidos en la preente Tesis se han visto 7 mutaciones (1 transversional y 6 




Tabla 59. Posiciones variables halladas entre los haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de T. 
melanocephala obtenidos y los 3 haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de esta especie publicados en 
GenBank. *Haplotipos obtenidos en la presente Tesis. 
 
Secuencias aminoacídicas 
      Las secuencias aminoacídicas de la proteína CO1 de T. melanocephala obtenidas han 
presentado una longitud de 230 aminoácidos, con una mayor abundancia de Isoleucina 
(15,5 %) seguido de Leucina (13,6 %). Estas secuencias han sido analizadas y han 
proporcionado 2 haplotipos aminoacídicos de la proteína CO1 de esta especie: T.mno-
CO1A, correspondiente a las 3 muestras de Poções/Bahia, y T.mno-CO1B, 
correspondiente a las 2 muestras de Jequié/Bahia. 




      Estos haplotipos aminoacídicos de T. melanocephala han sido comparadas con los 3 
haplotipos aminoacídicos de la proteína CO1 de esta especie publicados en GenBank 
(KF826893, KF826893 y KF826893, correspondiente a los haplotipos nucleotídicos 
comparados anteriormente) y se han podido observar en total 11 diferencias 
aminoacídicas entre todos los haplotipos comparados. Entre los 2 haplotipos 
aminoacídicos de la proteína CO1 obtenidos en el presente trabajo, se ha observado 1 




Tabla 60. Posiciones variables halladas entre los haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el 
gen CO1 de T. melanocephala obtenidos y los 3 haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el 
gen CO1 de esta especie publicados en GenBank. *Haplotipos obtenidos en la presente Tesis. 
Triatoma tibiamaculata 
Secuencias nucleotídicas 
     Del total de 4 muestras de T. tibiamaculata procedentes de Mogi Guaçu/São Paulo se 
han obtenido 4 secuencias. Estas secuencias han sido iguales entre sí y han proporcionado 
1 único haplotipo nucleotídico del gen CO1 de esta especie: T.tib-CO1a, con una longitud 
de 693 pb y una composición en AT de 64,1 %. 
      Este haplotipo nucleotídico de T. tibiamaculata obtenido ha sido comparado con los 
3 haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de esta especie publicados en GenBank 
(KC249389 y KF826890, procedentes de Mogi Guaçu/São Paulo, con longitudes de 415 
pb y 336 pb, respectivamente; y KC249390, sin información disponible de la procedencia, 
con una longitud de 471 pb). Se ha podido observar que el haplotipo nucleotídico del gen 
CO1 de esta especie obtenido en la presente Tesis, ha presentado un fragmento de 415 pb 
idéntico al haplotipo “T.tib-CO1isolate177” publicado en GenBank (KC249389, 
procedente de Mogi Guaçu), además, se han hallado un total de 12 posiciones variables 
(5 mutaciones transicionales y 7 mutaciones transversionales) (véase Tabla 61). 
 
 
Tabla 61. Posiciones variables halladas entre el haplotipo nucleotídico del gen CO1 de T. tibiamaculata 
obtenido y los 3 haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de esta especie publicados en GenBank. *Haplotipo 
obtenido en la presente Tesis. 




      La secuencia aminoacídica de la proteína CO1 de T. tibiamaculata obtenida ha 
presentado una longitud de 231 aminoácidos, con una mayor abundancia de Isoleucina 
(15,2 %) seguido de Leucina (13,9 %). Esta secuencia ha sido analizada y ha 
proporcionado 1 único haplotipo aminoacídico de la proteína CO1 de esta especie: T.tib-
CO1A, correspondiente a las 4 muestras de Mogi Guaçu/São Paulo. 
       Se ha comparado este haplotipo aminoacídico de T. tibiamaculata con los 3 
haplotipos aminoacídicos de la proteína CO1 de esta especie publicados en GenBank 
(KC249389, KC249390 y KF826890, correspondientes a los haplotipos nucleotídicos 
comparados anteriormente) y se ha observado que el haplotipo aminoacídico obtenido ha 
presentado un fragmento de 138 aminoácidos idéntico a los haplotipos “T.tib-
CO1isolate177” y “T.tib-CO1isolate79” publicados en GenBank (véase Tabla 62).  
 
 
Tabla 62. Posiciones variables halladas entre el haplotipo aminoacídico de la proteína codificada por el 
gen CO1 de T. tibiamaculata obtenido y los 3 haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el gen 
CO1 de esta especie publicados en GenBank. *Haplotipo obtenido en la presente Tesis. 
Triatoma vitticeps 
Secuencias nucleotídicas 
     Del total de 6 especímenes de T. vitticeps procedentes de 2 Estados brasileños se ha 
podido obtener 3 secuencias. Estas secuencias han sido idénticas entre sí y han 
proporcionado 1 único haplotipo nucleotídico del gen CO1 de esta especie:  
- Haplotipo T.vit-CO1a: correspondiente a 3 muestras procedentes de Pedra 
Azul/Minas Gerais, con una longitud de 693 pb y una composición en AT de 60,6 
%. 
      Se ha comparado este haplotipo nucleotídico de T. vitticeps obtenido con los 3 
haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de esta especie publicados en GenBank que han 
presentado mayor homología (KC249395, con una longitud de 458 pb y procedente de 
Itanhomi/Mina Gerais; KC249396, con 343 pb y sin información disponible de la 
procedencia;  y AF021219, con una longitud de 1447 pb y sin información disponible de 
la procedencia), y se han observado 32 mutaciones (28 transiciones y 4 transversiones) 










Tabla 63. Posiciones variables halladas entre el haplotipo nucleotídico del gen CO1 de T. vitticeps obtenido 
y los 3 haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de esta especie publicados en GenBank que han presentado 
mayor homología. *Haplotipo obtenido en la presente Tesis. 
 
Secuencias aminoacídicas 
      La secuencia aminoacídica de la proteína CO1 de T. vitticeps ha presentado una 
longitud de 231 aminoácidos, con una mayor abundancia de Isoleucina (15,2 %) seguido 
de Leucina (13,9 %). Esta secuencia ha sido analizada y ha proporcionado 1 único 
haplotipo aminoacídico de la proteína CO1 de esta especie: T.vit-CO1A, correspondiente 
a las 3 muestras procedente de Pedra Azul/Minas Gerais. 
      Se ha comparado este haplotipo aminoacídico de T. vitticeps con los 3 haplotipos 
aminoacídicos de la proteína CO1 de esta especie publicados en GenBank (KC249395, 
KC249396 y AF021219, correspondientes a los haplotipos nucleotídicos comparados 
anteriormente) y no se han observado diferencias aminoacídicas en el fragmento de 231 
aminoácidos comparados. 
       
      A continuación se detallan (Tabla 64) las respectivas longitudes en pares de base, los 
porcentajes de AT y la procedencia geográfica de los diferentes haplotipos nucleotídicos 


























T. pseudomaculata T.pse-CO1a 706 59,0 Seabra/Bahia 
 
 T.pse-CO1b 706 59,5 Cajazeiras/Paraíba 
 
T. sordida T.sor-CO1a 648 59,1 Seabra/Bahia 
T. brasiliensis T.bra-CO1a 
 




693 59,2 Icó/Ceará 
 T.bra-CO1c 
 
693 58,6 Cajazeiras/Paraíba 
 T.bra-CO1d 
 
693 58,7 Santa 
Terezinha/Paraíba; 




693 58,6 Caicó/Rio Grande do 
Norte 
T. juazeirensis T.jua-CO1a 693 59,5 Ibipeba /Bahia 
 T.jua-CO1b 693 59,4 Ibipeba /Bahia 
 T.jua-CO1c 693 59,4 Juazeiro/Bahia 
T. sherlocki T.she-CO1a 699 60,0 Bahia 
 T.she-CO1b 699 60,1 Gentio do Ouro/Bahia 
T. melanica T.mel-CO1a 693 60,2 Paus-Pretos /Bahia 
T. lenti T.len-CO1a 693 59,7 Bahia 
 T.len-CO1b 693 59,8 Macaúbas/Bahia 
T. petrocchiae T.pet-CO1a 693 58,5 Cajazeiras/Paraíba; 
Caicó/Rio Grande do 
Norte 
 T.pet-CO1b 693 58,2 Currais Novos/Rio 
Grande do Norte 
T. melanocephala T.mno-CO1a 693 62,8 Poções/Bahia 
 T.mno-CO1b 693 62,3 Jequié/Bahia 
T. tibiamaculata T.tib-CO1a 693 64,1 Mogi Guaçu/São Paulo 
T. vitticeps T.vit-CO1a 693 60,6 Pedra Azul/Minas 
Gerais 
 
Tabla 64. Longitud en pares de bases, composición nucleotídica en adeninas y timinas y procedencia 
geográfica de todos los haplotipos nucleotídicos  del gen CO1 de las especies del género Triatoma obtenidos 
en la presente Tesis. 
 




      A continuación se detalla (Tabla 65) el número de aminoácidos (Nº aa) y procedencia 
geográfica de los haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el gen CO1 de 








T. pseudomaculata T.pse-CO1A 241 Seabra/Bahia 
 
 T.pse-CO1B 241 Cajazeiras/Paraíba 
 
T. sordida T.sor-CO1A 215 Seabra/Bahia 




Cajazeiras y Santa 
Terezinha/Paraíba; 





T. juazeirensis T.jua-CO1A 230 Todas las muestras 
analizadas 
T. sherlocki T.she-CO1A 232 Bahia 
 T.she-CO1B 232 Gentio do 
Ouro/Bahia 
T. melanica T.mel-CO1A 230 Paus-Pretos /Bahia 
T. lenti T.len-CO1A 230 Bahia 
T. petrocchiae T.pet-CO1A 230 Cajazeiras/Paraíba; 
Caicó y Currais 
Novos/Rio Grande 
do Norte 
T. melanocephala T.mno-CO1A 230 Poções/Bahia 
 T.mno-CO1B 230 Jequié/Bahia 
T. tibiamaculata T.tib-CO1A 231 Mogi Guaçu/São 
Paulo 
T. vitticeps T.vit-CO1A 231 Pedra Azul/Minas 
Gerais 
 
Tabla 65. Número de aminoácidos (Nº aa) y procedencia geográfica de los haplotipos aminoacídicos de la 
proteína codificada por el gen CO1 de las especies del género Triatoma obtenidos en la presente Tesis. 
 
 
III. MARCADORES MOLECULARES EN EL GÉNERO TRIATOMA 
142 
 
Evaluación del gen CO1 en las especies estudiadas del género Triatoma 
      Se ha procedido a un análisis conjunto de todos los haplotipos del gen CO1 descritos 
para todas las especies del género Triatoma estudiadas en la presente Tesis:         
- Se han descrito un total de 22 haplotipos nucleotídicos diferentes para el gen CO1 
de todas las especies del género Triatoma estudiadas, conforme se ha observado 
en la Tabla 64.  
- El haplotipo del gen CO1 obtenido para la especie T. pseudomaculata ha 
presentado la mayor longitud con 706 pb. La especie T. sordida ha presentado el 
haplotipo con la longitud más corta entre todos los haplotipos de este gen 
obtenidos en el presente estudio: 648 pb. 
- La longitud del alineamiento de todos los haplotipos obtenidos del gen CO1 ha 
sido de 724 pb y ha proporcionado un total de 221 posiciones variables, de las 
cuales 39 han sido singletons y 182 han sido posiciones parsimónicamente 
informativas. 
- En el análisis de las diferencias par a par entre todos los haplotipos del gen CO1 
de las especies del género Triatoma obtenidos en el presente estudio, se ha 
observado que la mayor distancia genética se encuentra entre las especies T. 
vitticep y T. lenti, con un valor de 125 diferencias nucleotídicas. Entre todos los 
haplotipos analizados se ha verificado una media de 76 diferencias nucleotídicas.  
3.1.2.4. Análisis del gen Citocromo B (CytB) 
      En este estudio se han analizado las secuencias del gen mitocondrial CytB de 62 
especímenes de diferentes especies del género Triatoma procedentes de 7 Estados 
brasileños (Tabla 5). 
      Los análisis del gen CytB de todos los especímenes estudiados de este género han 
permitido obtener 19 haplotipos nucleotídicos y 19 haplotipos aminoacídicos diferentes. 
      La longitud de las secuencias nucleotídicas del gen CytB de las especies del género 
Triatoma obtenidas en el presente trabajo, ha presentado una media de 873 pares de bases 
(pb) (valores entre 717 y 1134 pb) y una composición de AT con valores entre 60,0 % y 
68,3 % (media de 63,6 %). Estas secuencias nucleotídicas han proporcionado proteínas 
codificadas por el gen CytB con una media de 277 aminoácidos (valores entre 133 y 377 
aminoácidos).    
Triatoma pseudomaculata 
Secuencias nucleotídicas 
     De un total de 3 muestras de T. pseudomaculata procedentes de 2 Estados brasileños, 
se han podido obtener 2 secuencias. Estas secuencias han sido idénticas entre sí y han 
proporcionado 1 único haplotipo nucleotídico del gen CytB de esta especie: 
- Haplotipo T.pse-CytBa: correspondiente a 2 muestras procedentes de 
Seabra/Bahia, con una longitud de 1083 pb y una composición en AT de 63,3 %. 
      Se ha comparado este haplotipo nucleotídico de T. pseudomaculata obtenido con los 
3 haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta especie publicados en GenBank que han 
presentado mayor homología (KC249275, KC249276 y KC249277, procedentes de 
Várzea Alegre/Ceará y con longitudes más cortas de 423 pb, 464 pb y 511 pb, 




respectivamente), y se han observado 15 mutaciones (2 transversiones y 13 transiciones) 
(véase Tabla 66).  
 
 
Tabla 66. Posiciones variables halladas entre el haplotipo nucleotídico del gen CytB de T. pseudomaculata 
obtenido y los 3 haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta especie publicados en GenBank que han 
presentado mayor homología. *Haplotipo obtenido en la presente Tesis. 
      
Secuencias aminoacídicas 
      Las secuencias aminoacídicas de la proteína CytB de T. pseudomaculata ha 
presentado una longitud de 360 aminoácidos, con una mayor abundancia de Isoleucina 
(17,3 %) seguido de Leucina (16,1 %). Estas secuencias han sido analizadas y han 
proporcionado 1 único haplotipo aminoacídico de la proteína CytB de esta especie: T.pse-
CytBA, correspondiente a las 2 muestras procedente de Seabra/Bahia. 
      Se ha comparado este haplotipo aminoacídico de T. pseudomaculata con los 3 
haplotipos aminoacídicos de la proteína CytB de esta especie publicados en GenBank que 
han presentado mayor homología (KC249275, KC249276 y KC249277, correspondientes 
a los haplotipos nucleotídicos comparados anteriormente) y se ha observado 1 diferencia 
aminoacídica (véase Tabla 67).  
 
 
Tabla 67. Posición variable hallada entre el haplotipo aminoacídico de la proteína codificada por el gen 
CytB de T. pseudomaculata obtenido y los 3 haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el gen 
CytB de esta especie publicados en GenBank que han presentado mayor homología. *Haplotipo obtenido 
en la presente Tesis. 
Triatoma sordida 
 Secuencias nucleotídicas 
     Se han analizado un total de 2 muestras de T. sordida procedentes de Seabra/Bahia y 
se han obtenido 2 secuencias. Estas secuencias han sido idénticas entre sí y han 
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proporcionado 1 único haplotipo nucleotídico del gen CytB completo de esta especie: 
T.sor-CytBa, con una longitud de 1134 pb y una composición en AT de 60,2 %. 
      Se ha comparado este haplotipo nucleotídico de T. sordida con los 3 haplotipos del 
gen CytB de esta especie publicados en GenBank que han presentado mayor homología 
(KC249291, procedente de La Paz/Bolivia; KC249292, procedente de Pantanal/Mato 
Grosso do Sul/Brasil; y KC249294, sin información disponible de la procedencia, y con 
longitudes más cortas de 562 pb, 562 pb y 551 pb, respectivamente), y se han podido 
observar 15 diferencias nucleotídicas (1 mutación transversional y 14 mutaciones 
transicionales) (véase Tabla 68).   
 
 
Tabla 68. Posiciones variables halladas entre el haplotipo nucleotídico del gen CytB de T. sordida obtenido 
y los 3 haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta especie publicados en GenBank que han presentado 
mayor homología. *Haplotipo obtenido en la presente Tesis. 
 
Secuencias aminoacídicas 
      Las secuencias aminoacídicas de la proteína CytB de T. sordida obtenidas han 
presentado una longitud de 377 aminoácidos, con una mayor abundancia de Isoleucina 
(16,7 %) seguido de Leucina (15,9 %). Estas secuencias han sido analizadas y han 
proporcionado 1 único haplotipo aminoacídico de la proteína CytB de esta especie: T.sor-
CytBA, correspondiente a las 2 muestras procedente de Seabra/Bahia. 
      Se ha comparado este haplotipo aminoacídico de T. sordida con los 3 haplotipos 
aminoacídicos de la proteína CytB de esta especie publicados en GenBank que han 
presentado mayor homología (KC249291, KC249292 y KC249294, correspondientes a 
los haplotipos nucleotídicos comparados anteriormente) y se han observado 3 posiciones 




Tabla 69. Posiciones variables halladas entre el haplotipo aminoacídico de la proteína codificada por el 
gen CytB de T. sordida obtenido y los 3 haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el gen CytB 
de esta especie publicados en GenBank que han presentado mayor homología. *Haplotipo obtenido en la 
presente Tesis. 






     Del total de 12 muestras de T. brasiliensis procedentes de 4 Estados brasileños se han 
obtenido 12 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han proporcionado 5 
haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta especie: 
- Haplotipo T.bra-CytBa: correspondiente a 3 muestras procedentes de 
Curaçá/Bahia y 2 muestras de la localidad de Umari/Ceará, con una longitud de 
792 pb y una composición en AT de 63,6 %.  
- Haplotipo T.bra-CytBb: correspondiente a 2 muestras procedentes de Icó/Ceará, 
con una longitud de 792 pb y una composición en AT de 63,2 %.  
- Haplotipo T.bra-CytBc: correspondiente a 2 muestras procedentes de 
Cajazeiras/Paraíba, con una longitud de 792 pb y una composición en AT de 63,1 
%.  
- Haplotipo T.bra-CytBd: correspondiente a 1 muestra procedente de Santa 
Terezinha/Paraíba, con una longitud de 792 pb y una composición en AT de 63,9 
%. 
- Haplotipo T.bra-CytBe: correspondiente a 2 muestras procedentes de Caicó/ Rio 
Grande do Norte, con una longitud de 792 pb y una composición en AT de 63,6 
%. 
     Estos 5 haplotipos nucleotídicos de T. brasiliensis obtenidos han sido comparados con 
los 3 haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta especie depositados en GenBank que 
han presentado mayor homología (AY494160, con una longitud de 510 pb y procedente 
de Corrego Salgado/Ceará; KC249240, con una longitud de 561 pb y procedente de 
Curaçá/Bahia; y KC249241, con una longitud de 570 pb y procedente de Sobral/Ceará) y 
se han observado un total de 36 posiciones variables (4 mutaciones transversionales y 32 
mutaciones transicionales). Entre los 5 haplotipos nucleótidos del gen CytB obtenidos en 




Tabla 70. Posiciones variables halladas entre los haplotipos nucleotídicos del gen CytB de T. brasiliensis 
obtenidos y los 3 haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta especie publicados en GenBank que han 
presentado mayor homología. *Haplotipos obtenidos en la presente Tesis. 
 
Secuencias aminoacídicas 
      Las secuencias aminoacídicas de la proteína CytB de T. brasiliensis obtenidas han 
presentado una longitud de 263 aminoácidos, con una mayor abundancia de Isoleucina 
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(16,8 %) seguido de Leucina (15,7 %). Estas secuencias aminoacídicas han sido 
analizadas y se han obtenido 5 haplotipos aminoacídicos de la proteína CytB de esta 
especie: 
- Haplotipo T.bra-CytBA: correspondiente a las 3 muestras procedentes de 
Curaçá/Bahia y 2 muestras de la localidad de Umari/Ceará. 
- Haplotipo T.bra-CytBB: correspondiente a 2 muestras procedentes de Icó/Ceará. 
- Haplotipo T.bra-CytBC: correspondiente a 2 muestras procedentes de 
Cajazeiras/Paraíba. 
- Haplotipo T.bra-CytBD: correspondiente a 1 muestra procedente de Santa 
Terezinha/Paraíba. 
- Haplotipo T.bra-CytBE: correspondiente a 2 muestras procedentes de Caicó/ Rio 
Grande do Norte. 
      Se han comparado estos 5 haplotipos aminoacídicos de T. brasiliensis con los 3 
haplotipos aminoacídicos de la proteína CytB de esta especie publicados en GenBank que 
han presentado mayor homología (AY494160, KC249240 y KC249241, 
correspondientes a los haplotipos nucleotídicos depositados en GenBank comparados 
anteriormente, con longitudes de 170, 187 y 190 aminoácidos, respectivamente) y se han 
observado un total de 6 diferencias aminoacídicas (véase Tabla 71). Cabe resaltar que el 
haplotipo aminoacídico T.bra-CytBA, obtenido en el presente trabajo, ha presentado un 
fragmento de 170 aminoácidos igual al haplotipo AY494160 publicado en GenBank.  
 
 
Tabla 71. Posiciones variables halladas entre los haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el 
gen CytB de T. brasiliensis obtenidos y los 3 haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el gen 
CytB de esta especie publicados en GenBank que han presentado mayor homología. *Haplotipos obtenidos 
en la presente Tesis. 
Triatoma juazeirensis 
Secuencias nucleotídicas 
     Se han analizado 5 muestras de T. juazeirensis procedentes de Juazeiro/Bahia y se han 
obtenido 5 secuencias. Estas secuencias han sido idénticas entre sí y han proporcionado 
1 único haplotipo nucleotídico del gen CytB de esta especie: Haplotipo T.jua-CytBa, con 
una longitud de 792 pb y una composición en AT de 63,9 %. 
      El gen CytB de las 2 muestras de T. juazeirensis procedentes de Ibipeba/Bahia, 
estudiados en el presente trabajo, ha sido previamente secuenciado por Justi et al. (2014): 
haplotipo “T.jua-Cytbisolate209”, con una longitud de 461 pb (GenBank: KC249263).     




      Se ha comparado este haplotipo nucleotídico del gen CytB de T. juazeirensis 
publicado en GenBank con el haplotipo nucleotídico del gen CytB de esta especie 
obtenido en la presente Tesis (T.jua-CytBa) y se han observado 1 mutación tranversional 
y 3 mutaciones transicionales (véase Tabla 72). 
 
 
Tabla 72. Posiciones variables halladas entre el haplotipo nucleotídico del gen CytB de T. juazeirensis 
obtenido y el haplotipo nucleotídico del gen CytB de esta especie publicado en GenBank. *Haplotipo 
obtenido en la presente Tesis. 
 
Secuencias aminoacídicas 
      Las secuencias aminoacídicas de la proteína CytB de T. juazeirensis obtenidas en el 
presente trabajo han presentado una longitud de 263 aminoácidos, con una mayor 
abundancia de Isoleucina (16,4 %) seguido de Leucina (16,4 %). Estas secuencias han 
sido analizadas y han proporcionado 1 único haplotipo aminoacídico de la proteína CytB 
de esta especie: T.jua-CytBA, correspondiente a las 5 muestras procedente de 
Juazeiro/Bahia. 
      Se ha comparado este haplotipo aminoacídico de T. juazeirensis (longitud de 263 
aminoácidos) con el haplotipo aminoacídico de la proteína CytB de esta especie publicado 
en GenBank (KC249263, procedente de Juazeiro/Bahia), con una longitud de 153 




     Se han analizado un total de 5 muestras de T. sherlocki procedentes del Estado de 
Bahia y se han obtenido 5 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han 
proporcionado 2 haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta especie:  
- Haplotipo T.she-CytBa: correspondiente a 3 muestras procedentes del Estado de 
Bahia, con una longitud de 792 pb y una composición en AT de 62,0 %.  
- Haplotipo T.she-CytBb: correpondiente a 2 muestras procedentes de Santo Inácio 
en el municipio de Gentio do Ouro/Bahia, con una longitud de 792 pb y una 
composición en AT de 62,0 %.  
      El gen CytB de las 2 muestras de T. sherlocki procedentes de Gentio do Ouro/Bahia, 
estudiados en el presente trabajo, ha sido previamente secuenciado por Mendonça et al. 
(2009): haplotipo “Triatoma sherlocki cytochrome b gene, partial”, con una longitud de 
414 pb (GenBank: EU489058). 
      Se han comparado los haplotipos nucleotídicos del gen CytB de T. sherlocki obtenidos 
en la presente Tesis con los 2 haplotipos de esta especie publicados en GenBank 
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(EU489058, con una longitud de 414 pb y procedente de Gentio do Ouro; y KC249288, 
con una longitud de 562 pb y sin información de la procedencia) y se han observado 10 
posiciones variables (mutaciones transicionales) (véase Tabla 73). 
 
 
Tabla 73. Posiciones variables halladas entre los haplotipos nucleotídicos del gen CytB de T. sherlocki 
obtenidos y los haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta especie publicados en GenBank. *Haplotipos 
obtenidos en la presente Tesis. 
 
Secuencias aminoacídicas 
      Las secuencias aminoacídicas de la proteína CytB de esta especie obtenidas han 
presentado una longitud de 263 aminoácidos, con una mayor abundancia de Isoleucina 
(17,0 %) seguido de Leucina (15,7 %). Estas secuencias aminoacídicas han sido 
analizadas y han proporcionado 2 haplotipos aminoacídicos de la proteína CytB de esta 
especie:  
- Haplotipo T.she-CytBA, correspondiente a las 3 muestras procedentes del Estado 
de Bahia. 
- Haplotipo T.she-CytBB, correspondiente a las 2 muestras procedentes Santo 
Inácio en el municipio de Gentio do Ouro/Bahia. 
      Se han comparado estos 2 haplotipos de T. sherlocki obtenidos con los 2 haplotipos 
aminoacídicos de la proteína CytB de esta especie publicados en GenBank (EU489058, 
con una longitud de 137 aminoácidos; y KC249288, con una longitud de 187 
aminoácidos) y se ha observado 1 diferencia aminoacídica entre los haplotipos 
comparados (véase Tabla 74).  
 
 
Tabla 74. Posición variable hallada entre los haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el gen 
CytB de T. sherlocki obtenidos y los 2 haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el gen CytB 
de esta especie publicados en GenBank. *Haplotipos obtenidos en la presente Tesis. 
 






      De un total de 2 muestras de T. melanica procedentes de Paus-Pretos/Bahia, se han 
obtenido 2 secuencias. Estas secuencias han sido idénticas entre sí y han proporcionado 
1 único haplotipo nucleotídico del gen CytB completo de esta especie: Haplotipo T.mel-
CytBa, con una longitud de 1134 pb y una composición en AT de 63,6 %. 
      Se ha comparado este haplotipo nucleotídico de T. melanica obtenido con los 2 
haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta especie publicados en GenBank 
(AY494170, con una longitud de 510 pb y procedente de Porteirinha/Minas Gerais; y 
AY336527, con una longitud de 510 pb y procedente de Espinosa/Minas Gerais) y se han 
podido observar 6 posiciones variables (mutaciones transicionales) (véase Tabla 75).  
      Hay que resaltar que lo haplotipos nucleotídicos del gen CytB de T. melanica 
depositados en GenBank están nombrados como T. brasiliensis en la publicación 
correspondiente de Monteiro et al. (2004). 
 
 
Tabla 75. Posiciones variables halladas entre el haplotipo nucleotídico del gen CytB completo de T. 
melanica obtenido y los 2 haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta especie publicados en GenBank. 
*Haplotipo obtenido en la presente Tesis.  
 
Secuencias aminoacídicas 
      La secuencia aminoacídica de la proteína CytB de esta especie ha presentado una 
longitud de 377 aminoácidos, con una mayor abundancia de Isoleucina (17,6 %) seguido 
de Leucina (15,9 %). Esta secuencia aminoacídica ha sido analizada y ha proporcionado 
1 único haplotipo aminoacídico de la proteína CytB de T. melanica: T.mel-CytBA.  
      Este haplotipo ha sido comparado con los 2 haplotipos aminoacídicos de la proteína 
CytB de esta especie publicados en GenBank (AY494170 y AY336527, ambos con una 
longitud de 170 aminoácidos y procedentes de Minas Gerais) y se han observado 2 
diferencias aminoacídicas. Cabe resaltar que los 170 aminoácidos comparados han sido 
iguales entre el haplotipo AY494170 publicado en GenBank y el haplotipo aminoacídico 












Tabla 76. Posiciones variables halladas entre el haplotipo aminoacídico de la proteína codificada por el 
gen CytB completo de T. melanica obtenido y los 2 haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por 
el gen CytB de esta especie publicados en GenBank. *Haplotipo obtenido en la presente Tesis. 
Triatoma lenti 
Secuencias nucleotídicas 
      Se han analizado un total de 4 especímenes de T. lenti procedentes del Estado de Bahia 
y se han obtenido 4 secuencias. El análisis de estas secuencias ha proporcionado 2 
haplotipos nucleotídicos del gen CytB completo de esta especie: 
- Haplotipo T.len-CytBa: correspondiente a 2 muestras procedentes del Estado de 
Bahia, con una longitud de 1134 pb y una composición en AT de 63,7 %.  
- Haplotipo T.len-CytBb: correspondiente a 2 muestras procedentes de 
Macaúbas/Bahia, con una longitud de 1134 pb y una composición en AT de 63,6 
%.  
      Se han comparado estos 2 haplotipos nucleotídicos de T. lenti obtenidos con el 
haplotipo nucleotídico del gen CytB de esta especie publicado en GenBank (KT347299, 
con 698 pb y procedente de Macaúbas/Bahia) y se han observado 10 diferencias 
nucleotídicas (2 mutaciones transversionales y 8 mutaciones transicionales) (véase Tabla 
77).  
 
Tabla 77. Posiciones variables halladas entre los haplotipos nucleotídicos del gen CytB completo de T. 
lenti obtenidos y el haplotipo nucleotídico del gen CytB de esta especie publicado en GenBank. *Haplotipos 
obtenidos en la presente Tesis.  
 
Secuencias aminoacídicas 
      Las secuencias aminoacídicas de la proteína CytB de T. lenti obtenidas han presentado 
una longitud de 377 aminoácidos, con una mayor abundancia de Isoleucina (17,2 %) 
seguido de Leucina (15,6 %). Estas secuencias aminoacídicas han sido analizadas y han 
proporcionado 2 haplotipos aminoacídicos de la proteína CytB de esta especie:  
- Haplotipo T.len-CytBA, correspondiente a las 2 muestras procedentes del Estado 
de Bahia. 




- Haplotipo T.len-CytBB, correspondiente a las 2 muestras procedentes 
Macaúbas/Bahia. 
      Estos haplotipos aminoacídicos de T. lenti obtenidos han sido comparados con el 
haplotipo aminoacídico de esta especie publicado en GenBank (KT347299, con una 
longitud de 232 aminoácidos, procedente de Macaúbas/Bahia) y se han podido observar 
2 posiciones variables (véase Tabla 78). 
 
 
Tabla 78. Posiciones variables halladas entre los haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el 
gen CytB completo de T. lenti obtenidos y el haplotipo aminoacídico de la proteína codificada por el gen 




     De un total de 7 muestras de T. petrocchiae procedentes del Estado de Rio Grande do 
Norte, se han obtenido 7 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han 
proporcionado 2 haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta especie:  
- Haplotipo T.pet-CytBa: correspondiente a 5 muestras procedentes de Caicó/Rio 
Grande do Norte, con una longitud de 783 pb y una composición en AT de 64,2 
%.  
- Haplotipo T.pet-CytBb: correspondiente a 2 muestras procedentes de Currais 
Novos/Rio Grande do Norte, con una longitud de 783 pb y una composición en 
AT de 64,3 %. 
      Se han comparado estos 2 haplotipos nucleotídicos de T. petrocchiae entre ellos y se 




Tabla 79. Posiciones variables halladas entre los haplotipos nucleotídicos del gen CytB de T. petrocchiae 
obtenidos en la presente Tesis. 
 
 




      Las secuencias aminoacídicas de la proteína CytB de esta especie han presentado una 
longitud de 260 aminoácidos, con una mayor abundancia de Isoleucina (16,8 %) seguido 
de Leucina (16,2 %). Estas secuencias aminoacídicas han sido analizadas y han 
proporcionado 2 haplotipos aminoacídicos: T.pet-CytBA, correspondiente a las 5 
muestras de Caicó/Rio Grande do Norte; y T.pet-CytBB, correspondiente a las 2 muestras 
de Currais Novos/Rio Grande do Norte.  
      Estos haplotipos aminoacídicos de T. petrocchiae han sido comparados entre ellos y 




Tabla 80. Posición variable hallada entre los haplotipos aminoacídicos de la proteína CytB de T. 
petrocchiae obtenidos en la presente Tesis. 
Triatoma melanocephala 
Secuencias nucleotídicas 
     Del total de 5 muestras de T. melanocephala procedentes del Estado de Bahia, se han 
obtenido 5 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han proporcionado 2 
haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta especie: 
- Haplotipo T.mno-CytBa: correspondiente a 3 muestras procedentes de 
Poções/Bahia, con una longitud de 531 pb y una composición en AT de 63,8 %.  
- Haplotipo T.mno-CytBb: correspondiente a 2 muestras procedentes de 
Jequié/Bahia, con una longitud de 531 pb y una composición en AT de 64,8 %. 
      Se han comparado estos 2 haplotipos nucleotídicos de T. melanocephala obtenidos 
con los 3 haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta especie publicados en GenBank 
(KF826898, con una longitud de 442 pb y procedente de Bom Jesus da Serra/Bahia; 
KF826899, con 442 pb, de Jequié/Bahia; y KF826900, con 442 pb y procedente de 
Poções/Bahia) y se han observado un total de 22 posiciones variables (5 mutaciones 
transversionales y 17 mutaciones transicionales). Entre los 2 haplotipos nucleotídicos 
obtenidos en el presente trabajo, se han observado 14 mutaciones (1 transversión y 13 














Tabla 81. Posiciones variables halladas entre los haplotipos nucleotídicos del gen CytB de 
T.melanocephala obtenidos y los haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta especie publicados en 
GenBank. *Haplotipos obtenidos en la presente Tesis. 
 
Secuencias aminoacídicas 
      Las secuencias aminoacídicas de la proteína CytB de T. melanocephala obtenidas han 
presentado una longitud de 176 aminoácidos, con una mayor abundancia de Leucina (20,5 
%) seguido de Serina (10,9 %). Estas secuencias aminoacídicas han sido analizadas y han 
proporcionado 2 haplotipos aminoacídicos de la proteína CytB de esta especie: 
- T.mno-CytBA, correspondiente a las muestras de la localidad de Poções/Bahia. 
- T.mno-CytBB, correspondiente a las muestras de Jequié/Bahia. 
      Estos haplotipos aminoacídicos de T. melanocephala han sido comparados con los 3 
haplotipos aminoacídicos de la proteína CytB de esta especie depositados en GenBank 
(KF826898, con una longitud de 147 aminoácidos y procedente de Bom Jesus da 
Serra/Bahia; KF826899, con una longitud de 147 aminoácidos y procedente de 
Jequié/Bahia; y KF826900 con una longitud de 147 aminoácidos y procedente de 




Tabla 82. Posiciones variables halladas entre los haplotipos aminoacídicos de la proteína CytB de T. 
melanocephala obtenidos y los 3 haplotipos aminoacídicos de la proteína CytB de esta especie publicados 
en GenBank. *Haplotipos obtenidos en la presente Tesis. 
Triatoma tibiamaculata 
Secuencias nucleotídicas 
     Del total de 4 muestras de T. tibiamaculata procedentes de Mogi Guaçu/São Paulo se 
han obtenido 4 secuencias. Estas secuencias han sido idénticas entre sí y han 
proporcionado 1 único haplotipo nucleotídico del gen CytB de esta especie: T.tib-CytBa, 
con una longitud de 789 pb y una composición en AT de 68,3 %. 
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      Este haplotipo nucleotídico de T. tibiamaculata ha sido comparado con los 3 
haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta especie publicados en GenBank 
(KF826897, con una longitud de 442 pb y procedente de Mogi Guaçu/São Paulo; 
KC249296, con una longitud de 560 pb y procedente de Mogi Guaçu/São Paulo; y 
KC249297, con una longitud de 562 pb y sin información disponible de la procedencia) 
y se han podido observar 10 mutaciones transicionales (véase Tabla 83).  
      Cabe resaltar que el haplotipo nucleotídico del gen CytB de T. tibiamaculata obtenido 
en el presente trabajo ha presentado un fragmento de 442 pb idéntico al haplotipo 
nucleotídico del gen CytB de esta especie depositado en GenBank, con número de acceso 
KF826897, procedente de Mogi Guaçu. 
 
 
Tabla 83. Posiciones variables halladas entre el haplotipo nucleotídico del gen CytB de T.tibiamaculata 
obtenido y los 3 haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta especie publicados en GenBank. *Haplotipo 
obtenido en la presente Tesis. 
 
Secuencias aminoacídicas 
      La secuencia aminoacídica de la proteína CytB de T. tibiamaculata ha presentado una 
longitud de 262 aminoácidos, con una mayor abundancia de Isoleucina (16,6 %) seguido 
de Leucina (15,8 %). El análisis de esta secuencia ha proporcionado 1 único haplotipo 
aminoacídico de la proteína CytB de esta especie: T.tib-CytBA, correspondiente a las 5 
muestras de Mogi Guaçu/São Paulo.  
      Este haplotipo aminoacídico de T. tibiamaculata obtenido ha sido comparado con los 
3 haplotipos aminoacídicos de la proteína CytB de esta especie publicados en GenBank 
(KF826897, con una longitud de 147 aminoácidos; KC249296, con una longitud de 186 
aminoácidos, ambos procedentes de Mogi Guaçu; y KC249297, con una longitud de 187 
aminoácidos y sin información disponible de la procedencia) y se ha observado 1 posición 
variable (véase Tabla 84).  
      Hay que mencionar que el haplotipo aminoacídico de la proteína CytB de T. 
tibiamaculata obtenido en el presente trabajo ha presentado un fragmento de 186 
aminoácidos idéntico a los haplotipos aminoacídicos de la proteína CytB de esta especie 





       





Tabla 84. Posición variable hallada entre el haplotipo aminoacídico de la proteína CytB de T. tibiamaculata 
obtenido y los 3 haplotipos aminoacídicos de la proteína CytB de esta especie publicados en GenBank. 
*Haplotipo obtenido en la presente Tesis.   
Triatoma vitticeps 
Secuencias nucleotídicas 
     Del total de 3 especímenes de T. vitticeps procedentes de Guarapari/Espírito Santo se 
han obtenido 3 secuencias. Estas secuencias han sido idénticas entre sí y han 
proporcionado 1 único haplotipo nucleotídico del gen CytB de esta especie: Haplotipo 
T.vit-CytBa, con una longitud de 717 pb y una composición en AT de 63,4 %.  
      Se ha comparado este haplotipo nucleotídico de T. vitticeps obtenido con los 2 
haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta especie publicados en GenBank que han 
presentado mayor homología (KF826896, con una longitud de 442 pb y procedente de 
Guarapari/Espírito Santo; y KC249303, con una longitud de 561 pb y sin información 
disponible de la procedencia) y se han observado un total de 6 mutaciones (1 transversión 
y 5 transiciones) (véase Tabla 85). 
      Hay que resaltar que el haplotipo obtenido en el presente trabajo, ha presentado un 
fragmento de 442 pb idéntico a uno de los haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta 
especie depositado en GenBank: KF826896, también procedente de Guarapari/Espírito 
Santo. 
 
Tabla 85. Posiciones variables halladas entre el haplotipo nucleotídico del gen CytB de T.vitticeps obtenido 
y los 2 haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta especie publicados en GenBank que han presentado 
mayor homología. *Haplotipo obtenido en la presente Tesis. 
 
Secuencias aminoacídicas 
      Las secuencias aminoacídicas de la proteína CytB de esta especie han presentado una 
longitud de 238 aminoácidos, con una mayor abundancia de Isoleucina y Leucina (ambas 
con un 17,0 %). Estas secuencias aminoacídicas de T. vitticeps han sido analizadas y han 
proporciondo 1 único haplotipo aminoacídico de la proteína CytB de esta especie: T.vit-
CytBA, correspondiente a las 3 muestras procedentes de Guarapari/Espírito Santo. 
      Este haplotipo aminoacídico de T. vitticeps obtenido ha sido comparado con los 2 
haplotipos aminoacídicos de la proteína CytB de esta especie publicados en GenBank que 
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han presentado mayor homología (KF826896, con una longitud de 147 aminoácidos; y 
KC249303, con 187 aminoácidos) y no se han observado posiciones variables en el 
fragmento de 187 aminoácidos comparado. 
 
      A continuación se detallan (Tabla 86) las respectivas longitudes en pares de bases, los 
porcentajes de AT y la procedencia geográfica de los diferentes haplotipos nucleotídicos 










































T. pseudomaculata T.pse-CytBa 1083 63,3 Seabra/Bahia 
T. sordida T.sor-CytBa 1134 60,2 Seabra/Bahia 
T. brasiliensis T.bra-CytBa 792 63,6 Curaçá/Bahia; 
Umari/Ceará 
 T.bra-CytBb 792 63,2 Icó/Ceará 
 T.bra-CytBc 792 63,1 Cajazeiras/Paraíba 
 T.bra-CytBd 792 63,9 Santa 
Terezinha/Paraíba 
 T.bra-CytBe 792 63,6 Caicó/Rio Grande do 
Norte 
T. juazeirensis  T.jua-CYTa 792 63,9 Juazeiro/Bahia 
T. sherlocki T.she-CytBa 792 60,0 Bahia 
 T.she-CytBb 792 62,0 Santo Inácio (Gentio 
do Ouro) /Bahia 
T. melanica T.mel-CytBa 1134 63,6 Paus-Pretos /Bahia 
T. lenti T.len-CytBa 1134 63,7 Bahia 
 T.len-CytBb 1134 63,6 Macaúbas/Bahia 
T. petrocchiae T.pet-CytBa 783 64,2 Caicó/Rio Grande do 
Norte 
 T.pet-CytBb 783 64,3 Currais Novos/Rio 
Grande do Norte 
T. melanocephala T.mno-CytBa 531 63,8 Poções/Bahia 
 T.mno-CytBb 531 64,8 Jequié/Bahia 
T. tibiamaculata T.tib-CytBa 789 68,3 Mogi Guaçu/São 
Paulo 
T. vitticeps T.vit-CytBa 717 63,4 Guarapari/Espírito 
Santo 
 
Tabla 86. Longitud en pares de bases, composición nucleotídica en adeninas y timinas y procedencia 
geográfica de todos los haplotipos nucleotídicos  del gen CytB de todas las especies del género Triatoma 
obtenidos en la presente Tesis. 
 
      A continuación se detallan (Tabla 87) el número de aminoácidos (Nº aa) y procedencia 
geográfica de los haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el gen CytB de 













T. pseudomaculata T.pse-CytBA 360 Seabra/Bahia 
T. sordida T.sor-CytBA 377 Seabra/Bahia 
T. brasiliensis T.bra-CytBA 263 Curaçá/Bahia; Umari/Ceará 
 T.bra-CytBB 263 Icó/Ceará 
 T.bra-CytBC 263 Cajazeiras/Paraíba 
 T.bra-CytBD 263 Santa Terezinha/Paraíba 
 T.bra-CytBE 263 Caicó/Rio Grande do Norte 
T. juazeirensis T.jua-CytBA 263 Juazeiro/Bahia; 
Ibipeba/Bahia 
T. sherlocki T.she-CytBA 263 Bahia 
 T.she-CytBB 263 Santo Inácio (Gentio do 
Ouro) /Bahia 
 T.she-CytBC 133 Gentio do Ouro/Bahia 
T. melanica T.mel-CytBA 377 Paus-Pretos /Bahia 
T. lenti T.len-CytBA 377 Bahia 
 T.len-CytBB 230 Macaúbas/Bahia 
T. petrocchiae T.pet-CytBA 260 Caicó/Rio Grande do Norte 
 T.pet-CytBB 260 Currais Novos/Rio Grande 
do Norte 
T. melanocephala T.mno-CytBA 147 Poções/Bahia 
 T.mno-CytBB 147 Jequié/Bahia 
T. tibiamaculata T.tib-CytBA 262 Mogi Guaçu/São Paulo 
T. vitticeps T.vit-CytBA 238 Guarapari/Espírito Santo 
 
Tabla 87. Número de aminoácidos (Nº aa) y procedencia geográfica de los haplotipos aminoacídicos de la 
proteína codificada por el gen CytB de las especies del género Triatoma analizadas en la presente Tesis. 
 
Evaluación del gen CytB en las especies estudiadas del género Triatoma 
      Se ha procedido a un análisis conjunto de todos los haplotipos del gen CytB descritos 
para todas las especies del género Triatoma estudiadas en la presente Tesis:         
- Se han descrito un total de 19 haplotipos nucleotídicos diferentes para el gen CytB 
de todas las especies del género Triatoma estudiadas, conforme se ha observado 
en la Tabla 86.  
- Se ha obtenido la secuencia del gen CytB completo, con una longitud de 1134 pb, 
para las especies T. sordida, T. melanica y T. lenti.  
- La especie T. melanocephala ha presentado el haplotipo con la longitud más corta 
entre todos los haplotipos de este gen obtenidos en el presente estudio: 531 pb. 
- La longitud del alineamiento de todos los haplotipos obtenidos del gen CytB ha 
sido de 1134 pb y ha proporcionado un total de 364 posiciones variables, de las 




cuales 101 han sido singletons y 263 han sido posiciones parsimónicamente 
informativas. 
- En el análisis de las diferencias par a par entre todos los haplotipos del gen CytB 
de las especies del género Triatoma obtenidos en el presente estudio, se ha 
observado que la mayor distancia genética se encuentra entre las especies T. 
sordida y T. tibiamaculata, con 103 diferencias nucleotídicas. Entre todos los 
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3.2. ANÁLISIS DE LOS MARCADORES MOLECULARES EN EL 
GÉNERO PANSTRONGYLUS 
3.2.1. Resultados obtenidos en el estudio del ADN ribosomal nuclear (ADNr) 
      En este apartado se detalla el análisis de las secuencias de los marcadores moleculares 
del ADN ribosomal nuclear, región intergénica completa (ITS-1 + 5.8S + ITS-2), de las 
especies estudiadas del género Panstrongylus (Tabla 5).  
      Las comparaciones entre las secuencias obtenidas y las secuencias ya publicadas en 
la base de datos GenBank, se han llevado a cabo mediante el programa BLAST (Basic 
Local Alignment Search Tool) y se han utilizado hasta las 3 primeras secuencias 
publicadas que han presentado mayor homología para cada especie de este género 
analizada.  
      Todos los haplotipos obtenidos en el estudio del ADN ribosomal nuclear han sido 
nombrados según nomenclatura previamente establecida por Mas-Coma & Bargues 
(2009). 
3.2.1.1. Análisis de la región integénica completa del ADNr (ITS-1 + 5.8S + ITS-2) 
      A continuación se detalla el análisis de 6 nuevos haplotipos de la región intergénica 
obtenidos de las especies y poblaciones siguientes: 6 especímenes de P. megistus de los 
Estados de Bahia (4) y São Paulo (2); 2 especímenes de P. geniculatus de Bahia; 3 
especímenes de P. lutzi de Bahia; y 4 especímenes de P. herreri de Pará.  
      Los análisis de la región intergénica completa de todos los especímenes estudiados de 
este género han permitido obtener haplotipos con una longitud media de 1418 pares de 
bases (pb) (entre 1219 y 1517 pb) y una composición de A y T que ha variado entre 68,5 
% y 71,0 % (Tabla 90), con una media de 69,2 %. 
Panstrongylus megistus 
      De un total de 6 especímenes de P. megistus procedentes de 2 Estados de Brasil se 
han obtenido 6 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han proporcionado 3 
haplotipos de la región intergénica completa de esta especie. 
     Se han comparado estos 3 haplotipos de P. megistus obtenidos con los 3 haplotipos de 
la región intergénica completa de esta especie publicados en GenBank que han presentado 
una mayor homología y se ha podido observar que:    
- De 2 especímenes procedentes de Seabra/Bahia, el haplotipo obtenido ha sido 
igual al haplotipo P.meg-CH1S publicado en GenBank (HF678473, procedente 
de los Estados de Sergipe y São Paulo), con una longitud de 1517 pb y una 
composición en AT de 68,5 %. Para fines comparativos se ha nombrado este 
haplotipo como “P.meg-CH1S_Seabra 1”.  
- De 2 especímenes procedentes de Seabra/Bahia, el ITS-1 obtenido ha sido igual 
al haplotipo P.meg-HS publicado en GenBank (HF678473, procedente de los 
Estados de Sergipe y São Paulo), y el ITS-2 ha sido idéntico al haplotipo P.meg-
H10 depositado en GenBank (HF678475, procedente del Estado de Minas 
Gerais). Este nuevo haplotipo combinado, P.meg-CH10S, ha presentado una 
longitud de 1515 pb y una composición en AT de 68,5 %. Para fines comparativos 
se ha nombrado este haplotipo como “P.meg-CH10S_Seabra 2”.




- De los 2 especímenes procedentes de Juquiá/São Paulo, el haplotipo obtenido ha 
sido igual al haplotipo P.meg-CH9Q publicado en GenBank (HF678470, del 
Estado de Rio Grande do Sul), con una longitud de 1514 pb y una composición 
en AT de 68,7 %.       
      Se han comparado estos haplotipos de P. megistus con los 3 haplotipos de la región 
intergénica completa de esta especie publicados en GenBank que han presentado mayor 
homología (HF678473, procedente de Simão Dias/Sergipe y Araraquara/São Paulo; 
HF678470, procedente de Santa Rosa/Rio Grande do Sul; y HF678475, procedente de 
Belo Horizonte/Minas Gerais) y se han observado un total de 5 mutaciones en el ITS-1 
(2 transversiones y 3 transiciones) y 2 mutaciones en el ITS-2 (1 transición y 1 
transversión) (véase Tabla 88). 
 
 
Tabla 88. Posiciones variables halladas entre los haplotipos de la región intergénica completa de P. 
megistus obtenidos y los 3 haplotipos de la región intergénica completa de esta especie publicados en 
GenBank que han presentado mayor homología. *Haplotipos obtenidos en la presente Tesis. 
Panstrongylus geniculatus 
      Se han analizado 2 especímenes de P. geniculatus procedentes de Seabra/Bahia y se 
han obtenido 2 secuencias. Estas secuencias han sido iguales entre sí y han proporcionado 
1 único haplotipo de la región intergénica completa de esta especie: Haplotipo P.gen-
CH1A, con una longitud de 1328 pb y una composición en AT de 69,3 %. 
      Este haplotipo de P. geniculatus obtenido ha sido comparado con los haplotipos del 
ITS-1 e ITS-2 de esta especie publicados en GenBank (AM949585 y AJ306543, 
procedentes de Ecuador; y AJ306544, procedente del Estado brasileño de Pará) y se han 
observado un total de 6 mutaciones en el ITS-1 (2 deleciones y 4 transiciones) y 10 
mutaciones en el ITS-2 (1 inserción, 2 transiciones, 3 transversiones y 4 deleciones) 












Tabla 89. Posiciones variables halladas entre el haplotipo de la región intergénica completa de P. 
geniculatus obtenido y las secuencias del ITS-1 e ITS-2 de esta especie publicadas en GenBank. *Haplotipo 
obtenido en la presente Tesis. 
Panstrongylus lutzi 
      Del total de 3 muestras de P. lutzi procedentes de Curaçá/Bahia, se han obtenido 3 
secuencias. Estas secuencias han sido idénticas entre sí y han proporcionado 1 único 
haplotipo del ITS-1 de esta especie: Haplotipo P.lut-HA, con una longitud de 682 pb y 
una composición en AT de 70,2 %. 
     No ha sido posible obtener la secuencia del ITS-2 de esta especie mediante la 
amplificación por PCR de los especímenes analizados. 
Panstrongylus herreri 
      Se han analizado un total de 4 muestras de P. herreri de la localidad de Belém/Pará y 
se han obtenido 4 secuencias. Estas secuencias han sido idénticas entre sí y han 
proporcionado 1 único haplotipo de la región intergénica completa de esta epecie: 
Haplotipo P.her-CH1A, con una longitud de 1219 pb y una composición en AT de 71,0 
%. 
      Se compara este haplotipo de P. herreri obtenido con los haplotipos del ITS-1 e ITS-
2 de esta especie, y la especie sinónima P. lignarius, publicados en GenBank (AM949584, 
ITS-1 procedente de Ecuador; AJ306550, ITS-2 procedente de Ecuador; y AJ306549, 
ITS-2 procedente del Estado brasileño de Pará) y se ha observado que el ITS-1 del 
haplotipo obtenido en la presente Tesis ha sido idéntico al haplotipo “Panstrongylus 
herreri ITS1” depositado en GenBank (AM949584, de Ecuador), y que el ITS-2 del 
haplotipo obtenido en el presente estudio ha sido igual al haplotipo “Panstrongylus 
lignarius ITS2” publicado en GenBank (AJ306549, de Pará). 
       
      A continuación se detallan (Tabla 90) las respectivas longitudes en pares de base de 
cada espaciador interno transcrito (ITS-1 e ITS-2) y de la región intergénica completa, 
así como los porcentajes de AT y la procedencia geográfica de los diferentes haplotipos 




























762 598 1515 68,5 Seabra/Bahia 
 P.meg-
CH9Q 




666 507 1328 69,3 Seabra/Bahia 
P. lutzi P.lut-HA 682 - - - Curaçá/Bahia 
P. herreri P.her-
CH1A 
572 492 1219 71,0 Belém/Pará 
 
Tabla 90. Longitud en pares de bases, composición nucleotídica de adeninas y timinas y procedencia 
geográfica de todas los haplotipos de la región intergénica de las especies del género Panstrongylus 
obtenidos en la presente Tesis. 
Evaluación de la región intergénica completa en las especies estudiadas del género 
Panstrongylus 
      Se ha procedido a un análisis conjunto de todos los haplotipos descritos para todas las 
especies del género Panstrongylus estudiadas en la presente Tesis:              
- Se han descrito un total de 5 haplotipos diferentes de la región intergénica 
completa y 1 haplotipo del ITS-1 para todas las especies del género Panstrongylus 
estudiadas, conforme se ha observado en la Tabla 90. Los haplotipos obtenidos 
para la especie P. megistus han presentado las mayores longitudes del ITS-1, con 
761 y 762 pb, mientras que para el ITS-2, la longitud más larga ha sido observada 
para el haplotipo P.meg-CH1A de P. megistus, con 600 pb. Para la región 
intergénica completa, se ha podido observar que la longitud más larga ha sido la 
del haplotipo “P.meg-CH1S” de la especie P. megistus, con una longitud de 1517 
pb. 
- La longitud del alineamiento entre todo los haplotipos obtenidos de la región 
intergénica completa ha sido de 1560 pb y ha proporcionado un total de 371 
posiciones variables, de las cuales 292 han sido singletons y 78 han sido 
posiciones parsimónicamente informativas. 
- Mediante el análisis comparativo de las distancias genéticas en base a la región 
intergénica completa de todos los haplotipos de las especies del género Triatoma 
obtenidos en el presente estudio, se ha podido observar que la mayor distancia 
genética ha sido observada para las especies P. megistus y P. herreri, con 263 
diferencias nucleotídicas. Entre todos los haplotipos de la región intergénica 
completa de las especies del genéro Panstrongylus analizadas en el presente 
estudio, se ha verificado una media de 154 bases nucleotídicas diferentes.  
3.2.2. Resultados obtenidos en el estudio del ADN mitocondrial (ADNmt) 
     En este apartado se detalla el análisis de las secuencias de los marcadores moleculares 
del ADN mitocondrial: 16S ARNr, ND1, CO1 y CytB. Se especificarán las longitudes y 
III. MARCADORES MOLECULARES EN EL GÉNERO PANSTRONGYLUS 
164 
 
composiciones nucleotídicas y aminoacídicas (para aquellos genes que las codifican) de 
cada haplotipo obtenido para cada especie analizada del género Panstrongylus.  
      Las comparaciones entre las secuencias obtenidas y las secuencias ya publicadas en 
la base de datos GenBank, se ha llevado a cabo mediante el programa BLAST (Basic 
Local Alignment Search Tool) y se han utilizado hasta las 3 primeras secuencias 
publicadas que han presentado mayor homología para especie analizada.  
      Todos los haplotipos obtenidos en el estudio del ADN mitocondrial han sido 
nombrados según nomenclatura previamente establecida por Mas-Coma & Bargues 
(2009). 
3.2.2.1. Análisis del gen 16S ARNr 
       A continuación se detalla el análisis del gen 16S ARNr de 15 especímenes de las 
especies y procedencias siguientes: 6 especímenes de P. megistus de los Estados de Bahia 
(4) y São Paulo (2); 2 especímenes de P. geniculatus de Bahia; 3 especímenes de P. lutzi 
de Bahia; y 4 especímenes de P. herreri de Pará.  
       Los análisis de las secuencias del gen 16S de los especímenes estudiados del género 
Panstrongylus han permitido obtener 5 haplotipos. La longitud media del fragmento 
analizado ha sido de 541 pares de base (pb) (valores entre 540 y 543 pb) y una 
composición media de A y T con valores entre 66,8 % y 69,6 % (media de 68,1 %). 
Panstrongylus megistus 
      De un total de 6 muestras de P. megistus procedentes de los Estados de Bahia y São 
Paulo, se han obtenido 6 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han 
proporcionado 2 haplotipos del gen 16S de esta especie: 
- Haplotipo P.meg-16Sa: correspondiente a 4 muestras procedentes de la localidad 
de Seabra/Bahia, con una longitud de 542 pb y una composición en AT de 69,6 
%. 
- Haplotipo P.meg-16Sb: correspondiente a 2 muestras procedentes de la localidad 
de Juquiá/São Paulo, con una longitud de 542 pb y una composición en AT de 
69,4 %. 
      Se han comparado estos haplotipos de P. megistus obtenidos con los 3 haplotipos del 
gen 16S de esta especie publicados en GenBank que han presentado mayor homología 
(KC248972, con una longitud de 543 pb y procedente de Tres Pasos/Rio Grande do Sul; 
KC248975, con una longitud de 530 pb y procedente de Pitangui/Minas Gerais; y 
AF021177, con una longitud 506 pb y sin información diponibles de la procedencia) y se 
han observado un total de 8 mutaciones (2 transversiones y 6 transiciones). Entre los 2 
haplotipos del gen 16S de P. megistus obtenidos en este estudio se ha observado 1 












Tabla 91. Posiciones variables halladas entre los haplotipos del gen 16S de P. megistus obtenidos y los 3 
haplotipos del gen 16S de esta especie publicados en GenBank que han presentado mayor homología. 
*Haplotipos obtenidos en la presente Tesis. 
Panstrongylus geniculatus 
      Se han analizado 2 muestras de P. geniculatus procedentes de Seabra/Bahia y se han 
obtenido 2 secuencias. Estas secuencias han sido idénticas entre sí y han proporcionado 
1 único haplotipo del gen 16S de esta especie: Haplotipo P.gen-16Sa, con una longitud 
de 543 pb y una composición en AT de 67,7 %. 
      Este haplotipo de P. geniculatus obtenido ha sido comparado con los 2 haplotipos del 
gen 16S de esta especie depositados en GenBank (JQ897822, con una longitud de 531 pb 
y procedente de Costa Rica; y AF394593, con una longitud de 508 pb y sin información 
disponible de la procedencia) y se han observado un total de 23 posiciones variables (1 
deleción, 4 mutaciones transversionales y 18 mutaciones transicionales) (véase Tabla 92). 
 
 
Tabla 92. Posiciones variables halladas entre el haplotipo del gen 16S de P. geniculatus obtenido y los 2 
haplotipos del gen 16S de esta especie publicados en GenBank. *Haplotipo obtenido en la presente Tesis. 
Panstrongylus lutzi 
      Se han analizado un total de 3 muestras de P. lutzi procedentes de Curaçá/Bahia y se 
han obtenido 3 secuencias. Estas secuencias han sido idénticas entre sí y han 
proporcionado 1 único haplotipo del gen 16S de esta especie: Haplotipo P.lut-16Sa, con 
una longitud de 540 pb y una composición en AT de 67,0 %. 
      Se ha comparado este haplotipo de P.lutzi obtenido con los 2 haplotipos del gen 16S 
de esta especie publicados en GenBank (KC248969, con una longitud de 506 pb y 
procedente de Santa Quitéria/Ceará; y AY035449, con una longitud de 505 pb y sin 
información disponible de la procedencia) y se han observado un total de 18 mutaciones 
(1 transversión y 17 transiciones) (véase Tabla 93). 
 
 




Tabla 93. Posiciones variables halladas entre el haplotipo del gen 16S de P. lutzi obtenido y los 2 haplotipos 
del gen 16S de esta especie publicados en GenBank. *Haplotipo obtenido en la presente Tesis. 
Panstrongylus herreri 
      De un total de 4 muestras de P. herreri procedentes de Belém/Pará se han obtenido 4 
secuencias iguales entre sí, que han sido analizadas y han proporcionado 1 único 
haplotipo del gen 16S de esta especie: Haplotipo P.her-16Sa, con una longitud de 540 pb 
y una composición en AT de 67,9 %. 
      Este haplotipo de P. herreri obtenido ha sido comparado con los 3 haplotipos del gen 
16S de esta especie depositados en GenBank (AY185833, con una longitud de 506 pb; 
AY035452, con 505 pb; y AF028742, con una longitud de 208 pb; todos sin información 
disponible de la procedencia) y se ha observado que el haplotipo de P. herreri obtenido 
en el presente trabajo ha presentado un fragmento de 506 pb idéntico al haplotipo 




Tabla 94. Posiciones variables halladas entre el haplotipo del gen 16S de P. herreri obtenido y los 3 
haplotipos del gen 16S de esta especie publicados en GenBank. *Haplotipo obtenido en la presente Tesis. 
 
      A continuación se detallan (Tabla 95) las respectivas longitudes en pares de base, así 
como los porcentajes de AT y la procedencia geográfica de los diferentes haplotipos del 
















P. megistus P.meg-16Sa 542  69,6 Seabra/Bahia 
 P.meg-16Sb 542 69,4 Juquiá/São Paulo 
P.geniculatus P.gen-16Sa 543  67,7 Seabra/Bahia 
P. lutzi P.lut-16Sa 540  67,9 Curaçá/Bahia 
P. herreri P.her-16Sa 540 66,8 Belém/Pará 
 
Tabla 95. Longitud en pares de bases, composición nucleotídica de adeninas y timinas y procedencia 
geográfica de todos los haplotipos del gen 16S de las especies del género Panstrongylus obtenidos en la 
presente Tesis. 
Evaluación del gen 16S en las especies estudiadas del género Panstrongylus 
      Se ha procedido a un análisis conjunto de todos los haplotipos del gen 16S descritos 
para todas las especies del género Panstrongylus estudiadas en la presente Tesis:         
- Se han descrito un total de 6 haplotipos diferentes para el gen 16S de todas las 
especies del género Panstongylus estudiadas, conforme se ha observado en la 
Tabla 95. El haplotipo obtenido para la especie P. geniculatus, ha presentado la 
mayor longitud del gen 16S, con 543 pb. Las especies P. lutzi y P. herreri han 
presentado los haplotipos con la longitud más corta entre todos los haplotipos de 
este gen obtenidos en el presente estudio, con 540 pb. 
- La longitud del alineamiento de todos los haplotipos obtenidos del gen 16S ha 
sido de 543 pb y ha proporcionado un total de 75 posiciones variables, de las 
cuales 38 han sido singletons y 37 han sido posiciones parsimónicamente 
informativas. 
- En el análisis de las distancias genéticas entre todos los haplotipos del gen 16S de 
las especies del género Panstrongylus obtenidos en el presente estudio, se ha 
observado que la mayor distancia genética se encuentra entre las especies P. 
megistus y P. geniculatus, con un valor de 50 diferencias nucleotídicas. Entre 
todos los haplotipos del gen 16S de las especies de este género obtenidos en el 
presente estudio, se ha verificado una media de 39 diferencias nucleotídicas.  
3.2.2.2. Análisis de la subunidad I del gen NADH Deshidrogenasa (ND1) 
      En este apartado se han analizado las secuencias del gen ND1 completo de 15 
especímenes de las siguientes especies: 6 especímenes de P. megistus de los Estados de 
Bahia (4) y São Paulo (2); 2 especímenes de P. geniculatus de Bahia; 3 especímenes de 
P. lutzi de Bahia; y 4 especímenes de P. herreri de Pará.   
      Los análisis del gen ND1 de todos los especímenes estudiados de este género han 
permitido obtener 4 haplotipos nucleotídicos y 4 haplotipos aminoacídicos diferentes. 
Todas las secuencias obtenidas, correspondientes al gen ND1 completo, han presentado 
una longitud de 924 pares de bases, que codificaron para 307 aminoácidos.  
      En cuanto a la composición nucleotídica de las secuencias, se ha observado un 
elevado contenido en pares AT, con un 72,3 % de media (valores entre 70,4 % y 74,9 %).   




Secuencias nucleotídicas   
      De un total de 6 muestras de P. megistus se han obtenido 6 secuencias. Estas 
secuencias han sido analizadas y han proporcionado 2 haplotipos del gen ND1 completo 
de esta especie: 
-  Haplotipo P.meg-ND1a: correspondiente a 4 muestras procedentes de la 
localidad de Seabra/Bahia, con una longitud de 924 pb y una composición en AT 
de 74,9 %. 
- Haplotipo P.meg-ND1b: correspondiente a 2 muestras procedentes de la localidad 
de Juquiá/São Paulo, con una longitud de 924 pb y una composición en AT de 
74,6 %. 
      Se han comparado estos haplotipos de P. megistus obtenidos entre ellos y se han 




Tabla 96. Posiciones variables halladas entre los haplotipos nucleotídicos del gen ND1 completo de P. 
megistus obtenidos en la presente Tesis.  
 
Secuencias aminoacídicas 
      Las secuencias aminoacídicas de la proteína ND1 de P. megistus obtenidas han 
presentado una longitud de 307 aminoácidos, con una mayor abundancia de Fenilalanina 
(14,2 %) seguido de Leucina (13,7 %). El codón de inicio ha sido GTA y el de parada 
TAG. Estas secuencias han sido analizadas y han proporcionado 2 haplotipos 
aminoacídicos de la proteína ND1 de esta especie: P.meg-ND1A, correspondiente a las 
muestras de Seabra/Bahia; y P.meg-ND1B, correspondiente a las muestras de Juquiá/São 
Paulo. 
      Se han comparado estos 2 haplotipos aminoacídicos de P. megistus y se han podido 





Tabla 97. Posiciones variables halladas entre los haplotipos aminoacídicos de la proteína ND1 de P. 
megistus obtenidos en la presente Tesis. 





Secuencias nucleotídicas   
      Se han analizado 2 muestras de P. geniculatus de Seabra/Bahia y se han obtenido 2 
secuencias. Estas secuencias han sido idénticas entre sí y han proporcionado 1 único 
haplotipo nucleotídico del gen ND1 completo de esta especie: Haplotipo P.gen-ND1a, 
con una longitud de 924 pb y una composición en AT de 71,1 %. 
      Este haplotipo nucleotídico de P. geniculatus obtenido ha sido comparado con el 
haplotipo nucleotídico del gen ND1 completo de esta especie publicado en GenBank 
(AM980628, procedente de Ecuador) y se han observado 40 posiciones variables (6 




Tabla 98. Posiciones variables halladas entre el haplotipo nucleotídico del gen ND1 completo de P. 
geniculatus obtenido y el haplotipo nucleotídico del gen ND1 completo de esta especie publicado en 
GenBank. *Haplotipo obtenido en la presente Tesis. 
 
Secuencias aminoacídicas 
      Las secuencias aminoacídicas de la proteína ND1 de P. geniculatus obtenidas han 
presentado una longitud de 307 aminoácidos, con una mayor abundancia de Fenilalanina 
(14,7 %) seguido de Leucina (13,4 %). El codón de inicio ha sido GTA y el de parada 
TAG. Estas secuencias aminoacídicas han sido analizadas y han proporcionado 1 único 
haplotipo aminoacídico de la proteína ND1 de esta especie: P.gen-ND1A, 
correspondiente a las 2 muestras de Seabra/Bahia.  
      Este haplotipo aminoacídico de P. geniculatus obtenido ha sido comparado con el 
haplotipo aminoacídico de la proteína ND1 depositado en GenBank (AM980628, 




Tabla 99. Posiciones variables halladas entre el haplotipo aminoacídico de P. geniculatus obtenido y el 
haplotipo de la proteína ND1 de esta especie publicado en GenBank. *Haplotipo obtenido en la presente 
Tesis. 
 




      No ha sido posible obtener la secuencia del gen ND1 de esta especie mediante la 
amplificación por PCR en todos los especímenes analizados, probablemente a 
consecuencia de una fragmentación del ADN en las muestras obtenidas. 
Panstrongylus herreri 
Secuencias nucleotídicas   
      Se han analizado un total de 4 muestras de P. herreri procedentes de Belém/Pará y se 
han obtenido 4 secuencias. Estas secuencias han sido iguales entre sí y han proporcionado 
1 único haplotipo nucleotídico del gen ND1 completo de esta especie: P.her-ND1a, con 
una longitud de 924 pb y una composición en AT de 70,4 %. 
      Se ha comparado este haplotipo nucleotídico de P. herreri obtenido con el haplotipo 
nucleotídico del gen ND1 completo de esta especie depositado en GenBank (AM980627, 
procedente de Ecuador) y se ha observado que estos 2 haplotipos nucleotídicos han sido 
idénticos. 
Secuencias aminoacídicas 
      Las secuencias aminoacídicas de la proteína ND1 de P. herreri obtenidas han 
presentado una longitud de 307 aminoácidos, con una mayor abundancia de Fenilalanina 
(14,5 %) seguido de Leucina (14,1 %). El codón de inicio ha sido GTA y el de parada 
TAG.  
      Estas secuencias han sido analizadas y han proporcionado 1 único haplotipo 
aminoacídico de la proteína ND1 de esta especie: P.her-ND1A, correpondiente a las 4 
muestras de Belém/Pará. Este haplotipo aminoacídico de P. herreri obtenido ha sido 
comparado con el haplotipo aminoacídico de la proteína ND1 de esta especie publicado 
en GenBank (CAQ37678, procedente de Ecuador) y se ha observado que estos 2 
haplotipos aminoacídicos comparados han sido idénticos. 
 
      A continuación se detallan (Tabla 100) las longitudes en pares de bases, los codones 
de inicio y fin y la procedencia geográfica de cada haplotipo nucleotídico del gen ND1 












P. megistus P.meg-ND1a 924 74,9 GTA/TAG Seabra/Bahia 
 P.meg-ND1b 924 74,6 GTA/TAG Juquiá/São Paulo 
P. geniculatus P.gen-ND1a 924 71,1 GTA/TAG Seabra/Bahia 
P.herreri P.her-ND1a 924 70,4 GTA/TAG Belém/Pará 
 
Tabla 100. Longitud en pares de bases, composición nucleotídica  de adeninas y timinas, codones de inicio 
y parada y procedencia geográfica de todos los haplotipos del gen ND1 de las especies estudiadas del género 
Panstrongylus obtenidos en la presente Tesis.  
 




      A continuación se detalla (Tabla 101) el número de aminoácidos (Nº aa) y procedencia 
geográfica de los haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el gen ND1 de 
las especies del género Panstrongylus obtenidos en la presente Tesis. 







P. megistus P.meg-ND1A 307 Seabra/Bahia 
 P.meg-ND1B 307 Juquiá/São Paulo 
P. geniculatus P.gen-ND1A 307 Seabra/Bahia 
P.herreri P.her-ND1A 307 Belém/Pará 
 
Tabla 101. Número de aminoácidos (Nº aa) y procedencia geográfica de los haplotipos aminoacídicos de 
la proteína codificada por el gen ND1 de las especies del género Panstrongylus obtenidos en la presente 
Tesis. 
 
Evaluación del gen ND1 en las especies estudiadas del género Panstrongylus 
      Se ha procedido a un análisis conjunto de todos los haplotipos del gen ND1 completo 
descritos para todas las especies del género Panstrongylus estudiadas en la presente Tesis:         
- Se han descrito un total de 4 haplotipos diferentes para el gen ND1 completo de 
todas las especies del género Panstongylus estudiadas, conforme se ha observado 
en la Tabla 100. Todos los haplotipos obtenidos han presentado una longitud del 
gen ND1 completo de 924 pb. 
- La longitud del alineamiento de todos los haplotipos obtenidos del gen ND1 ha 
sido de 924 pb y ha proporcionado un total de 178 posiciones variables, de las 
cuales 127 han sido singletons y 51 han sido posiciones parsimónicamente 
informativas. 
- En el análisis de las distancias genéticas entre todos los haplotipos del gen ND1 
de las especies del género Panstrongylus obtenidos en el presente estudio, se ha 
observado que la mayor distancia genética se encuentra entre las especies P. 
megistus y P.herreri, con un total de 121 diferencias nucleotídicas. Entre todos 
los haplotipos del gen ND1 de las especies de este género obtenidos en el presente 
estudio, se ha verificado una media de 104 baes nucleotídicas diferentes.  
3.2.2.3. Análisis de la subunidad I del gen Citocromo Oxidasa (CO1) 
       Los análisis del gen CO1 de los 15 especímenes estudiados del género Panstrongylus 
(Tabla 5), han permitido obtener 3 haplotipos nucleotídicos y 3 haplotipos aminoacídicos.  
      La longitud de las secuencias nucleotídicas del gen CO1 obtenidas en el presente 
trabajo ha presentado una media de 669 pares de bases (pb) (valores entre 651 y 705 pb) 
y una composición de AT con valores entre 61,1 % y 63,0 % (media de 62,3 %). Estas 
secuencias nucleotídicas han proporcionado proteínas codificadas por el gen CO1 con 
una media de 223 aminoácidos (valores entre 217 y 235 aminoácidos).     




Secuencias nucleotídicas   
      De un total de 6 muestras de P. megistus procedentes de los Estados de Bahia y São 
Paulo, se han obtenido 6 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han 
proporcionado 2 haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de esta especie: 
- Haplotipo P.meg-CO1a: correspondiente a 4 muestras procedentes de la localidad 
de Seabra/Bahia, con una longitud de 651 pb y una composición en AT de 63,0 
%. 
- Haplotipo P.meg-CO1b: correspondiente a 2 muestras procedentes de la localidad 
de Juquiá/São Paulo, con una longitud de 651 pb y una composición en AT de 
62,8 %. 
      Se han comparado estos 2 haplotipos nucleotídicos de P. megistus obtenidos con los 
3 haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de esta especie depositados en GenBank que han 
presentado mayor homología (AF021179, con una longitud de 1447 pb y sin información 
disponible de la procedencia; KC249308, con una longitud de 560 pb y procedente de 
Nova Prata/Rio Grande do Sul; y KC249312, con 537 pb y procedente de Pitangui/Minas 
Gerais) y se han observado un total de 33 posiciones variables (6 mutaciones 
transversionales y 27 mutaciones transicionales). Entre los 2 haplotipos nucleotídicos del 
gen CO1 de esta especie obtenidos en el presente trabajo, se han observado 10 mutaciones 




Tabla 102. Posiciones variables halladas entre los haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de P. megistus 
obtenidos y los 3 haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de esta especie publicado en GenBank que han 
presentado mayor homología. *Haplotipos obtenidos en la presente Tesis. 
 
Secuencias aminoacídicas 
      Las secuencias aminoacídicas de la proteína CO1 de P. megistus obtenidas han 
presentado una longitud de 217 aminoácidos, con una mayor abundancia de Serina (14,0 
%) seguido de Asparagina (10,9 %). 
      Estas secuencias aminoacídicas han sido analizadas y han proporcionado 2 haplotipos 
aminoacídicos de la proteína codificada por el gen CO1 de esta especie: P.meg-CO1A, 
correspondiente a las 4 muestras de Seabra/Bahia; y P.meg-CO1B, correspondiente a las 
2 muestras de Juquiá/São Paulo.  
      Estos 2 haplotipos aminoacídicos de P. megistus obtenidos han sido comparados con 
los 3 haplotipos aminoacídicos de esta especie publicados en GenBank que han 
presentado mayor homología AF021179, con una longitud de 482 aminoácidos y sin 
información disponible de la procedencia; KC249308, con 186 aminoácidos, de Nova 
Prata/Rio Grande do Sul; y KC249312, con 179 aminoácidos y procedente de 




Pitangui/Minas Gerais) y se han hallado un total de 28 posiciones variables. Entre los 2 
haplotipos aminoacídicos de P. megistus obtenidos en el presente trabajo se han 
observado 9 posiciones variables (véase Tabla 103).  
 
 
Tabla 103. Posiciones variables halladas entre los haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por 
el gen CO1 de P. megistus obtenidos y los 3 haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el gen 
CO1 de esta especie publicados en GenBank que han presentado mayor homología. *Haplotipos obtenidos 
en la presente Tesis. 
Panstrongylus geniculatus 
      No ha sido posible obtener la secuencia del gen CO1 de esta especie mediante la 
amplificación por PCR en todos los especímenes analizados, probablemente a 
consecuencia de una fragmentación del ADN en las muestras obtenidas. 
Panstrongylus lutzi 
      Al igual que la anterior especie, no ha sido posible obtener la secuencia del gen CO1 
de esta especie mediante la amplificación por PCR en todos los especímenes analizados, 
probablemente a consecuencia de una fragmentación del ADN en las muestras obtenidas. 
Panstrongylus herreri 
Secuencias nucleotídicas   
      De un total de 4 muestras de P. herreri procedentes de Belém/Pará se han obtenido 4 
secuencias iguales entre sí, que han sido analizadas y han proporcionado 1 único 
haplotipo del gen CO1 de esta especie: Haplotipo P.her-CO1a, con una longitud de 705 
pb y una composición en AT de 61,1 %. 
       Este haplotipo nucleotídico de P. herreri obtenido ha sido comparado con el 
haplotipo nucleotídico del gen CO1 de esta especie publicado en GenBank (AF449141, 
con una longitud de 1431 pb y sin información disponible de la procedencia) y se han 
hallado 3 mutaciones en el fragmento de 705 pb comparados (1 transición y 2 
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Tabla 104. Posiciones variables halladas entre el haplotipo nucleotídico del gen CO1 de P. herreri obtenido 




      Las secuencias aminoacídicas de la proteína CO1 de P. herreri obtenidas han 
presentado una longitud de 235 aminoácidos, con una mayor abundancia de Leucina (18,6 
%) seguido de Fenilalanina (9,0 %).  
     Estas secuencias aminoacídicas han proporcionado 1 único haplotipo aminoacídico de 
la proteína CO1 de esta especie: P.her-CO1A, correspondiente a las muestras de 
Belém/Pará. Este haplotipo aminoacídico de P. herreri obtenido ha sido comparado con 
el haplotipo aminoacídico de la proteína CO1 de esta especie publicado en GenBank 
(AF449141, con una longitud de 477 aminoácidos) y se han observado 3 posiciones 
variables (véase Tabla 105). 
 
 
Tabla 105. Posiciones variables halladas entre el haplotipo aminoacídico de la proteína codificada por el 
gen CO1 de P. herreri obtenido y el haplotipo aminoacídico de la proteína codificada por el gen CO1 de 
esta especie publicado en GenBank. *Haplotipo obtenido en la presente Tesis. 
 
      A continuación se detallan (Tabla 106) las respectivas longitudes en pares de bases, 
los porcentajes de AT y la procedencia geográfica de los diferentes haplotipos 




















P. megistus P.meg-CO1a 651 63,0 Seabra/Bahia 
 P.meg-CO1b 651 62,8 Juquiá/São Paulo 
P.herreri P.her-CO1a 705 61,1 Belém/Pará 
 
Tabla 106. Longitud en pares de bases, composición nucleotídica de adeninas y timinas y procedencia 
geográfica de todos los haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de las especies del género Panstrongylus 
obtenidos en la presente Tesis. 
 
      A continuación se detallan (Tabla 107) el número de aminoácidos (Nº aa) y 
procedencia geográfica de los haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el 








P. megistus P.meg-CO1A 217 Seabra/Bahia 
 P.meg-CO1B 217 Juquiá/São Paulo 
P.herreri P.her-CO1A 235 Belém/Pará 
 
Tabla 107. Número de aminoácidos (Nº aa) y procedencia geográfica de los haplotipos aminoacídicos de 
la proteína codificada por el gen CO1 de las especies del género Panstrongylus obtenidos en la presente 
Tesis. 
Evaluación del gen CO1 en las especies estudiadas del género Panstrongylus 
      Se ha procedido a un análisis conjunto de todos los haplotipos del gen CO1 descritos 
para todas las especies del género Panstrongylus estudiadas en la presente Tesis:         
- Se han descrito un total de 3 haplotipos nucleotídicos diferentes para el gen CO1 
de todas las especies del género Panstrongylus estudiadas, conforme se ha 
observado en la Tabla 106.  
- El haplotipo del gen CO1 obtenido para la especie P. herreri ha presentado la 
mayor longitud con 705 pb. La especie P. megistus ha presentado el haplotipo con 
la longitud más corta, 651 pb. 
- La longitud del alineamiento de todos los haplotipos obtenidos del gen CO1 ha 
sido de 705 pb y ha proporcionado un total de 105 posiciones variables, de las 
cuales todas han sido singletons. 
- En el análisis de las diferencias par a par entre los 3 haplotipos del gen CO1 de 
las especies P. megistus y P. herreri obtenidos en el presente estudio, se ha 
observado que las distancia genética entre estas 2 especies presenta un valor de 
103 diferencias nucleotídicas. Entre todos los haplotipos analizados se ha 
verificado una media de 71 bases nucleotídicas diferentes. 
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3.2.2.4. Análisis del gen Citocromo B (CytB) 
    En este apartado se han analizado las secuencias del gen mitocondrial CytB de 15 
especímenes de diferentes especies del género Panstrongylus procedentes de 3 Estados 
brasileños (Tabla 5). 
      Los análisis del gen CytB de todos los especímenes estudiados de este género han 
permitido obtener 3 haplotipos nucleotídicos y 3 haplotipos aminoacídicos diferentes. 
      La longitud de las secuencias nucleotídicas del gen CytB de las especies del género 
Panstrongylus obtenidas en el presente trabajo, ha presentado una media de 780 pares de 
base (pb) (valores entre 777 y 782 pb) y una composición de AT con valores entre 64,6 
% y 68,4 % (media de 67,1 %). Estas secuencias nucleotídicas han proporcionado 
proteínas codificadas por el gen CytB con una media de 259 aminoácidos (valores entre 
258 y 260 aminoácidos). 
Panstrongylus megistus 
Secuencias nucleotídicas   
      Se han analizado un total de 6 muestras de P. megistus procedentes de los Estados de 
Bahia y São Paulo y se han obtenido 6 secuencias. Estas secuencias han proporcionado 2 
haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta especie: 
- Haplotipo P.meg-CytBa: correspondiente a 4 muestras procedentes de la localidad 
de Seabra/Bahia, con una longitud de 781 pb y una composición en AT de 68,3 
%. 
- Haplotipo P.meg-CytBb: correspondiente a 2 muestras procedentes de la localidad 
de Juquiá/São Paulo, con una longitud de 782 pb y una composición en AT de 
68,4 %. 
      Estos 2 haplotipos nucleotídicos de P. megistus obtenidos han sido comparados con 
los 3 haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta especie depositados en GenBank que 
han presentado mayor homología (KC249230, con una longitud de 561 pb y procedente 
de Tres Pasos/Rio Grande do Sul; KC249231, con 559 pb, de Salvador do Sul/Rio Grande 
do Sul; y KC249232, con 512 pb y procedente de Pitangui/Minas Gerais) y se han 
observado un total de 36 posiciones variables (2 mutaciones transversionales y 34 
mutaciones transicionales). Entre los 2 haplotipos nucleotídicos de P. megistus obtenidos 
en el presente trabajo se han observado 22 mutaciones transicionales (véase Tabla 108). 
 
 
Tabla 108. Posiciones variables halladas entre los haplotipos nucleotídicos del gen CytB de P. megistus 
obtenidos y los 3 haplotipos nucleotídicos del gen CytBde esta especie publicados en GenBank que han 
presentado mayor homología. *Haplotipos obtenidos en la presente Tesis. 
 





      Las secuencias aminoacídicas de la proteína CytB de P.megistus obtenidas han 
presentado una longitud de 260 aminoácidos, con una mayor abundancia de Leucina (17,7 
%) seguido de Fenilalanina (11,0 %). 
      Estas secuencias aminoacídicas han proporcionado 2 haplotipos aminoacídicos de la 
proteína CytB de esta especie: P.meg-CytBA, correspondiente a las muestras de 
Seabra/Bahia; y P.meg-CytBB, de las muestras de Juquiá/São Paulo. Estos haplotipos 
aminoacídicos de P. megistus obtenidos han sido comparados con los 3 haplotipos 
aminoacídicos de la proteína CytB de esta especie publicados en GenBank que han 
presentado mayor homología (KC249230, con una longitud de 186 aminoácidos y 
procedente de de Tres Pasos/Rio Grande do Sul; KC249231, con 186 aminoácidos, de 
Salvador do Sul/Rio Grande do Sul; y KC249232, con 170 aminoácidos y procedente de 




Tabla 109. Posiciones variables halladas entre los haplotipos aminoacídicos obtenidos de la proteína 
codificada por el gen CytB de P. megistus y las 3 secuencias publicadas en GenBank de esta especie que 
han presentado mayor homología. *Haplotipos obtenidos en la presente Tesis. 
Panstrongylus geniculatus 
     No ha sido posible obtener la secuencia del gen CytB de esta especie mediante la 
amplificación por PCR en todos los especímenes analizados, probablemente a 
consecuencia de una fragmentación del ADN en las muestras obtenidas. 
Panstrongylus lutzi 
      Al igual que la especie anterior, no ha sido posible obtener la secuencia del gen CytB 
de P. lutzi mediante la amplificación por PCR en todos los especímenes analizados, 
probablemente a consecuencia de una fragmentación del ADN en las muestras obtenidas. 
Panstrongylus herreri 
Secuencias nucleotídicas   
      De un total de 4 muestras de P. herreri procedentes de Belém/Pará, se han obtenido 
4 secuencias iguales entre sí. Estas secuencias han proporcionado 1 único haplotipo 
nucleotídico del gen CytB de esta especie: Haplotipo P.her-CytBa, con una longitud de 
777 pb y una composición en AT de 64,6 %. 
      Se ha comparado este haplotipo de P. herreri obtenido con el haplotipo nucleotídico 
del gen CytB de P. lignarius (especie sinónima) publicado en GenBank (KX109902, con 
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una longitud de 423 pb y sin información disponible de la procedencia) y se han 
observado 10 posiciones variables (3 mutaciones transicionales y 7 mutaciones 
transversionales) (véase Tabla 110). 
 
 
Tabla 110. Posiciones variables halladas entre el haplotipo nucleotídico del gen CytB de P. herreri 
obtenido y el haplotipo nucleotídico del gen CytB de P. lignarius publicado en GenBank. *Haplotipo 
obtenido en la presente Tesis. 
 
Secuencias aminoacídicas 
      Las secuencias aminoacídicas de la proteína CytB de P. herreri obtenidas han 
presentado una longitud de 258 aminoácidos, con una mayor abundancia de Leucina (17,3 
%) seguido de Isoleucina (14,4 %).  
      Estas secuencias aminoacídicas han proporcionado 1 único haplotipo aminoacídico 
de la proteína CytB de esta especie: Haplotipo P.her-CytBA, de las muestras procedentes 
de Belém/Pará. Este haplotipo aminoacídico de P. herreri obtenido ha sido comparado 
con el haplotipo aminoacídico de P. lignarius publicado en GenBank (KX109902, con 
una longitud de 141 aminoácidos, correspondiente al haplotipo nucleotídico 
anteriormente comparado) y se han observado 5 posiciones variables (véase Tabla 111). 
 
 
Tabla 111. Posiciones variables halladas entre el haplotipo aminoacídico de la proteína codificada por el 
gen CytB de P. herreri y el haplotipo aminoacídico de la proteína codificada por el gen CytB de P. lignarius 
publicado en GenBank. *Haplotipo obtenido en la presente Tesis. 
 
      A continuación se detallan (Tabla 112) las respectivas longitudes en pares de base, 
los porcentajes de AT y la procedencia geográfica de los diferentes haplotipos 


















P. megistus P.meg-CytBa 781 68,3 Seabra/Bahia 
 P.meg-CytBb 782 68,4 Juquiá/São Paulo 
P.herreri P.her-CytBa 777 64,6 Belém/Pará 
 
Tabla 112. Longitud en pares de bases, composición nucleotídica de adeninas y timinas y procedencia 
geográfica de los haplotipos nucleotídicos del gen CytB de las especies del género Panstrongylus obtenidos 
en la presente Tesis. 
 
     A continuación se detalla (Tabla 113) el número de aminoácidos (Nº aa) y la 
procedencia geográfica de los haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el 








P. megistus P.meg-CytBA 260 Seabra/Bahia 
 P.meg-CytBB 260 Juquiá/São Paulo 
P.herreri P.her-CytBA 258 Belém/Pará 
 
Tabla 113. Número de aminoácidos (Nº aa) y procedencia geográfica de los haplotipos aminoacídicos de 
la proteína codificada por el gen CytB de las especies del género Panstrongylus obtenidos en la presente 
Tesis. 
Evaluación del gen CytB en las especies estudiadas del género Panstrongylus 
      Se ha procedido a un análisis conjunto de todos los haplotipos del gen CytB descritos 
para todas las especies del género Panstrongylus estudiadas en la presente Tesis:         
- Se han descrito un total de 3 haplotipos nucleotídicos diferentes para el gen CytB 
de las especies del género Panstrongylus estudiadas, conforme se ha observado 
en la Tabla 112.  
- La especie P. megistus ha presentado el haplotipo con la longitud más larga entre 
los 3 haplotipos de este gen obtenidos en el presente estudio, con un 782 pb. 
- La longitud del alineamiento de todos los haplotipos obtenidos del gen CytB ha 
sido de 782 pb y ha proporcionado un total de 134 posiciones variables, todas han 
sido singletons. 
- En el análisis de las diferencias par a par entre los 3 haplotipos del gen CytB de 
las especies P. megistus y P. herreri obtenidos en el presente estudio, se ha 
observado que la distancia genética entre estas 2 especies presenta un valor de 129 
diferencias nucleotídicas. Entre todos los 3 haplotipos analizados se ha verificado 
una media de 91 bases nucleotídicas diferentes. 
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3.3. ANÁLISIS DE LOS MARCADORES MOLECULARES EN EL 
GÉNERO RHODNIUS 
3.3.1. Resultados obtenidos en el estudio del ADN ribosomal nuclear (ADNr) 
      En este apartado se detalla el análisis de las secuencias de los marcadores moleculares 
del ADN ribosomal nuclear, región intergénica completa (ITS-1 + 5.8S + ITS-2), de las 
especies estudiadas del género Rhodnius (Tabla 5).  
      Las comparaciones entre las secuencias obtenidas y las secuencias ya publicadas en 
la base de datos GenBank, se ha llevado a cabo mediante el programa BLAST (Basic 
Local Alignment Search Tool) y se han utilizado hasta las 3 primeras secuencias 
publicadas que han presentado mayor homología para cada especie analizada. 
      Todos los haplotipos obtenidos en el estudio del ADN ribosomal nuclear han sido 
nombrados según nomenclatura previamente establecida por Mas-Coma & Bargues 
(2009). 
3.3.1.1. Análisis de la región integénica completa del ADNr (ITS-1 + 5.8S + ITS-2) 
      A continuación se detalla el análisis de 5 nuevos haplotipos de la región intergénica 
obtenidos de las especies y poblaciones siguientes: 5 especímenes de R. neglectus del 
Estado de Minas Gerais; 4 especímenes de R. pictipes de los Estados de Pará (2) y 
Tocantins (2); y 4 especímenes de R. robustus de Lima/Perú (2) y Venezuela (2).  
      Los análisis de la región intergénica de los especímenes estudiados de este género han 
permitido obtener haplotipos con una longitud media de 1086 pares de bases (pb) (entre 
1056 y 1115 pb) y una composición de A y T con valores entre 74,2 % y 74,4 %, con una 
media de 74,3 %. 
Rhodnius neglectus 
      De un total de 2 muestras de R. neglectus analizadas procedentes de Uberaba/Minas 
Gerais, se han obtenido 2 secuencias. Estas secuencias han sido iguales entre sí y han 
proporcionado 1 único haplotipo del ITS-1 de esta especie: Haplotipo R.neg-HA, con una 
longitud de 178 pb y una composición en AT de 79,8 %. 
      Cabe resaltar que se ha obtenido por primera vez la secuencia del ITS-1 de esta 
especie de triatomino y que no ha sido posible obtener la secuencia del ITS-2 mediante 
amplificación por PCR de los especímenes de R. negelctus analizados en el presente 
trabajo. 
Rhodnius robustus 
      Se han analizado un total de 4 especímenes de R. robustus procedentes de Lima/Perú 
y Venezuela y se han obtenido 4 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han 
proporcionado 2 haplotipos de la región intergénica completa de esta especie: 
- Haplotipo R.rob-CH1A: correspondiente a 2 muestras procedentes de Lima/Perú, 
con una longitud de 1048 pb y una composición en AT de 74,0 %. 
- Haplotipo R.rob-CH2A: correspondiente a 2 muestras procedentes de Venezuela, 
con una longitud de 1047 pb y una composición en AT de 74,1 %. 
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      Se han comparado estos 2 haplotipos de R. robustus obtenidos con el haplotipo del 
ITS-1 de esta especie publicado en GenBank (AM949587, con 180 pb y procedente de 
Venezuela) y se ha observado: (i) que el ITS-1 de los 2 haplotipos obtenidos en el presente 
trabajo han sido idénticos; (ii) que estos haplotipos obtenidos han presentado 1 mutación 
en el ITS-1 (transversión) con relación al haplotipo publicado; y (iii) 4 mutaciones en el 
ITS-2 (1 transversión y 3 transiciones) entre los 2 haplotipos obtenidos (véase Tabla 114). 
 
 
Tabla 114. Posiciones variables halladas entre los haplotipos de la región intergénica completa de R. 
robustus obtenidos y el haplotipo del ITS-1 de esta especie publicado en GenBank. *Haplotipos obtenidos 
en la presente Tesis. 
Rhodnius pictipes 
      De un total de 4 especímenes de R. pictipes procedentes de 2 Estados brasileños se 
han obtenido 4 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han proporcionado 2 
haplotipos de la región intergénica completa de esta especie: 
- Haplotipo R.pic-CH1A: correspondiente a 2 muestras procedentes de Belém/Pará, 
con una longitud de 1116 pb y una composición en AT de 74,2 %. 
- Haplotipo R.pic-CH2B: correspondiente a 2 muestras procedentes de 
Tocantinópolis/Tocantins, con una longitud de 1115 pb y una composición en AT 
de 74,3 %. 
     Se han comparado estos haplotipos de R. pictipes obtenidos con el haplotipo del ITS-
2 de esta especie publicado en GenBank (FJ887796, con una longitud de 725 pb y 
procedente de Abaetetuba/Pará) y se han observado 3 mutaciones en el ITS-1 (deleciones) 
y 6 mutaciones (1 deleción y 5 transiciones) en el ITS-2 (véase Tabla 115).  
 
 
Tabla 115. Posiciones variables halladas entre los haplotipos obtenidos de la región intergénica completa 
de R. pictipes y las secuencia del ITS-2 de esta especie publicada en GenBank. *Haplotipos obtenidos en 
la presente Tesis. 
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      Cabe resaltar que la secuencia del ITS-1 de esta especie ha sido obtenida por primera 
vez en el presente trabajo.  
      A continuación se detallan (Tabla 116) las respectivas longitudes en pares de base de 
cada espaciador interno transcrito (ITS-1 e ITS-2) y de la región intergénica completa, 
así como los porcentajes de AT y la procedencia geográfica de los diferentes haplotipos 
de la región intergénica de las especie del género Rhodnius obtenidos en la presente Tesis. 
       
















180 721 1056 74,4 Lima/Perú 
 R. rob-
CH2A 
180 721 1056 74,4 Venezuela 
R. pictipes R.pic-
CH1A 
237 724 1116 74,2 Belém/Pará 
 R.pic-
CH2B 
236 724 1115 74,3 Tocantinópolis/
Tocantins 
 
Tabla 116. Longitud en pares de bases, composición nucleotídica de adeninas y timinas y procedencia 
geográfica de los haplotipos de la región intergénica completa de las especies del género Rhodnius 
obtenidos en la presente Tesis. 
Evaluación de la región intergénica completa en las especies estudiadas del género 
Rhodnius 
      Se ha procedido a un análisis conjunto de todos los haplotipos descritos para todas las 
especies del género Rhodnius estudiadas en la presente Tesis:              
- Se han descrito un total de 4 haplotipos diferentes de la región intergénica 
completa y 1 haplotipo del ITS-1 para todas las especies del género Rhodnius 
estudiadas, conforme se ha observado en la Tabla 116. Los haplotipos obtenidos 
para la especie R. pictipes han presentado las mayores longitudes del ITS-1, con 
236 y 237 pb, y del ITS-2, con 724 pb. Para la región intergénica completa, se ha 
podido observar que la longitud más larga ha sido la del haplotipo “R.pic-CH1A” 
de la especie R. pictipes, con una longitud de 1116 pb. 
- La longitud del alineamiento de todos los haplotipos obtenidos de la región 
intergénica completa ha sido de 1221 pb y ha proporcionado un total de 196 
posiciones variables, de las cuales 11 han sido singletons y 183 han sido 
posiciones parsimónicamente informativas. 
- Mediante el análisis comparativo de las distancias genéticas en base a la región 
intergénica completa de los haplotipos de las especies R. robustus y R. pictipes 
obtenidos en el presente estudio, se ha podido observar que entre estas especies 
hay 187 diferencias nucleotídicas. Entre todos los haplotipos de la región 
intergénica completa de las especies de este genéro analizadas en el presente 
estudio, se ha verificado una media de 125 diferencias nucleotídicas.  
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3.3.2. Resultados obtenidos en el estudio del ADN mitocondrial (ADNmt) 
     En este apartado se detalla el análisis de las secuencias de los marcadores moleculares 
del ADN mitocondrial: 16S ARNr, ND1, CO1 y CytB. Se especificarán las longitudes y 
composiciones nucleotídicas y aminoacídicas (para aquellos genes que las codifican) de 
cada haplotipo obtenido para cada especie analizada del género Rhodnius. 
      Las comparaciones entre las secuencias obtenidas y las secuencias ya publicadas en 
la base de datos GenBank, se ha llevado a cabo mediante el programa BLAST (Basic 
Local Alignment Search Tool) y se han utilizado hasta las 3 primeras secuencias 
publicadas que han presentado mayor homología para cada especie analizada.  
      Todos los haplotipos obtenidos en el estudio del ADN mitocondrial han sido 
nombrados según nomenclatura previamente establecida por Mas-Coma & Bargues 
(2009). 
3.3.2.1. Análisis del gen 16S ARNr 
      A continuación se detalla el análisis del gen 16S ARNr de los 13 especímenes 
estudiados del género Rhodnius de las siguientes poblaciones: 5 especímenes de R. 
neglectus del Estado de Minas Gerais; 4 especímenes de R. pictipes de los Estados de 
Pará (2) y Tocantins (2); y 4 especímenes de R. robustus de Lima/Perú (2) y Venezuela 
(2).  
      Las secuencias obtenidas para este gen han proporcionado 5 haplotipos nuevos, con 
una longitud media de 527 pares de base (pb) (con valores entre 500 y 546 pb) y una 
composición de AT con valores entre 67,6 % y 69,8 % (con una media de 68,7 %). 
Rhodnius neglectus 
      De un total de 5 muestras de R. neglectus procedentes del Estado de Minas Gerais, se 
han obtenido 5 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han proporcionado 2 
haplotipos del gen 16S de esta especie:  
- Haplotipo R.neg-16Sa: correspondiente a 3 muestras procedentes de la localidad 
de Frutal/Minas Gerais, con una longitud de 546 pb y una composición en AT de 
67,6 %. 
- Haplotipo R.neg-16Sb: correspondiente a 2 muestras procedentes de la localidad 
de Uberaba/Minas Gerais, con una longitud de 546 pb y una composición en AT 
de 68,4 %. 
      Se han comparado estos 2 haplotipos de R. neglectus obtenidos con los 2 haplotipos 
del gen 16S de esta especie publicados en GenBank (EU822951, con una longitud de 315 
pb y procedente de Guaira/São Paulo; y JQ897839, con 536 pb y procedente de Ecuador) 
y se han observado un total de 25 posiciones variables. Entre los 2 haplotipos obtenidos 






            





Tabla 117. Posiciones variables halladas entre los haplotipos del gen 16S de R. neglectus obtenidos y los 
2 haplotipos del gen 16S de esta especie publicados en GenBank. *Haplotipos obtenidos en la presente 
Tesis. 
Rhodnius robustus 
      De un total de 4 especímenes de R. robustus procedentes de Lima/Perú y Venezuela 
se han obtenido 4 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han proporcionado 
2 haplotipos del gen 16S de esta especie: 
- Haplotipo R.rob-16Sa: correspondiente a 2 muestras procedentes de la localidad 
de Lima/Perú, con una longitud de 500 pb y una composición en AT de 68,0 %. 
- Haplotipo R.rob-16Sb: correspondiente a 2 muestras procedentes de Venezuela, 
con una longitud de 500 pb y una composición en AT de 69,4 %. 
      Estos 2 haplotipos de R. robustus obtenidos han sido comparados con los 2 haplotipos 
del gen 16S de esta especie publicados en GenBank (EU827206, con una longitud de 316 
pb y procedente de Perú; y KT805173, con 299 pb y procedente de Bolivia) y se han 
observado un total de 17 posiciones variables. Entre los 2 haplotipos obtenidos en el 




 Tabla 118. Posiciones variables halladas entre los haplotipos del gen 16S de R. robustus obtenidos y los 2 
haplotipos del gen 16S de esta especie publicados en GenBank. *Haplotipos obtenidos en la presente Tesis. 
Rhodnius pictipes 
      De un total de 4 especímenes de R. pictipes procedentes de Belém/Pará y 
Tocantinópolis/Tocantins se han obtenido 4 secuencias. Estas secuencias han sido 
idénticas entre sí y han proporcionado 1 único haplotipo del gen 16S de esta especie: 
Haplotipo R.pic-16Sa, con una longitud de 541 pb y una composición en AT de 69,8 %. 
      Se ha comparado este haplotipo de R. pictipes obtenido con los 3 haplotipos del gen 
16S de esta especie publicados en GenBank (KC248981, con una longitud de 530 pb y 
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sin información disponible de la procedencia; KC248982, con 541 pb, de 
Abaetetuba/Pará; y JQ897840, con 412 pb y procedente de Guiana Francesa) y se han 
observado un total de 2 mutaciones transicionales (véase Tabla 119). 
 
 
Tabla 119. Posiciones variables halladas entre el haplotipo del gen 16S de R. pictipes obtenido y los 3 
haplotipos del gen 16S de esta especie publicados en GenBank que han presentado una mayor homología. 
*Haplotipo obtenido en la presente Tesis. 
 
      A continuación se detallan (Tabla 120) las respectivas longitudes en pares de bases, 
los porcentajes de AT y la procedencia geográfica de los diferentes haplotipos del gen 
16S de las especie del género Rhodnius obtenidos en la presente Tesis. 
 





R. neglectus R.neg-16Sa 546  67,6 Frutal/Minas Gerais 
 R.neg-16Sb 546  68,4 Uberaba/Minas Gerais 
R. robustus R.rob-16Sa 500  68,0 Lima/Perú 
 R.rob-16Sb 500  69,4 Venezuela 
R. pictipes R.pic-16Sa 541  69,8 Belém/Pará; 
Tocantinópolis/Tocantins 
 
Tabla 120. Longitud en pares de bases, composición nucleotídica de adeninas y timinas y procedencia 
geográfica de todas los haplotipos del gen 16S de todas las especies del género Rhodnius obtenidos en la 
presente Tesis. 
Evaluación del gen 16S en las especies estudiadas del género Rhodnius 
      Se ha procedido a un análisis conjunto de todos los haplotipos del gen 16S descritos 
para todas las especies del género Rhodnius estudiadas en la presente Tesis:         
- Se han descrito un total de 5 haplotipos diferentes para el gen 16S de todas las 
especies del género Rhodnius estudiadas, conforme se ha observado en la Tabla 
120. Los haplotipos obtenidos para la especie R. neglectus, ha presentado la mayor 
longitud del gen 16S, con 546 pb. La especie R. robustus ha presentado el 
haplotipo con la longitud más corta entre todos los haplotipos de este gen 
obtenidos en el presente estudio, con 500 pb. 
- La longitud del alineamiento de todos los haplotipos obtenidos del gen 16S ha 
sido de 546 pb y ha proporcionado un total de 65 posiciones variables, de las 
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cuales 4 han sido singletons y 61 han sido posiciones parsimónicamente 
informativas. 
- En el análisis de las diferencias par a par entre todos los haplotipos del gen 16S 
de las especies del género Rhodnius obtenidos en el presente estudio, se ha 
observado que las distancias genéticas entre las especies R. pictipes y R. robustus, 
ha presentado un valor de 52 diferencias nucleotídicas. Entre todos los haplotipos 
analizados se ha verificado una media de 30 diferencias nucleotídicas.  
3.3.2.2. Análisis de la subunidad I del gen NADH Deshidrogenasa (ND1) 
      En este apartado se han analizado las secuencias del gen mitocondrial ND1 completo 
de 13 especímenes de las diferentes especies del género Rhodnius procedentes de Brasil, 
Perú y Venezuela (Tabla 5).  
      Los análisis del gen ND1 de los especímenes estudiados de este género han permitido 
obtener 4 haplotipos nucleotídicos y 4 haplotipos aminoacídicos diferentes. Todas las 
secuencias obtenidas, correspondientes al gen ND1 completo, han presentado una 
longitud media de 934 pares de base (pb) (con valores entre 930 y 939 pb), que 
codificaron para una media de 310 aminoácidos (con valores entre 309 y 312).  
      En cuanto a la composición nucleotídica de las secuencias, se ha destacado un elevado 
contenido en pares AT, con valores entre 71,2 % y 74,0 % (media de 72,3 %). 
Rhodnius neglectus 
Secuencias nucleotídicas 
      De un total de 2 muestras de R. neglectus procedentes de Frutal/Minas Gerais se han 
obtenido 2 secuencias. Estas secuencias han sido iguales entre sí y han proporcionado 1 
único haplotipo nucleotídico del gen ND1 completo de esta especie: Haplotipo R.neg-
ND1a, con una longitud de 939 pb y una composición en AT de 71,2 %. 
Secuencias aminoacídicas 
      Las secuencias aminoacídicas de la proteína ND1 de R. neglectus obtenidas han 
presentado una longitud de 312 aminoácidos, con una mayor abundancia de Fenilalanina 
(15,2 %) seguido de Leucina (13,2 %). El codón de inicio ha sido GTA y el codón de 
parada TAA. 
      Estas secuencias aminoacídicas han sido analizadas y han proporcionado 1 único 
haplotipo aminoacídico de la proteína ND1 de esta especie: Haplotipo R.neg-ND1A, 
correspondiente a las muestras procedentes de Frutal/Minas Gerais.  
      Hay que mencionar que las secuencias nucleotídicas y aminoacídicas del gen ND1 
completo de R. neglectus han sido obtenidas por primera vez en el presente estudio. 
Rhodnius robustus 
Secuencias nucleotídicas 
      Se han analizado un total de 2 especímenes de R. robustus procedentes Venezuela y 
se han obtenido 2 secuencias. Estas secuencias han sido iguales entre sí y han 
proporcionado 1 único haplotipo nucleotídico del gen ND1 completo de esta especie: 
Haplotipo R.rob-ND1a, con una longitud de 939 pb y una composición en AT de 71,7 %. 
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      Este haplotipo de R. robustus obtenido ha sido comparado con el haplotipo 
nucleotídico del gen ND1 completo de esta especie publicado en GenBank (AM980633, 
procedente de Venezuela) y no se han observado posiciones variables. 
 
Secuencias aminoacídicas 
      Las secuencias aminoacídicas de la proteína ND1 de R. robustus obtenidas han 
presentado una longitud de 312 aminoácidos, con una mayor abundancia de Fenilalanina 
(15,2 %) seguido de Leucina (13,2 %). El codón de inicio ha sido GTA y el codón de 
parada TAA. 
      Estas secuencias han sido analizadas y han proporcionado 1 único haplotipo 
aminoacídico de la proteína ND1 de esta especie: Haplotipo R.rob-ND1A. Este haplotipo 
ha sido comparado con el haplotipo aminoacídico de la proteína codificada por el gen 





      De un total de 4 especímenes de R. pictipes procedentes de 2 Estados brasileños se 
han obtenido 4 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han proporcionado 2 
haplotipos nucleotídicos del gen ND1 completo de esta especie:  
- Haplotipo R.pic-ND1a: correspondiente a 2 muestras procedentes de la localidad 
de Belém/Pará, con una longitud de 930 pb y una composición en AT de 74,0 %. 
- Haplotipo R.pic-ND1b: correspondiente a 2 muestras procedentes de la localidad 
de Tocantinópolis/Tocantins, con una longitud de 930 pb y una composición en 
AT de 73,8 %. 
      Se han comparado estos 2 haplotipos de R. pictipes obtenidos entre ellos y se han 
observado 3 mutaciones (1 transición y 2 transversiones) (véase Tabla 121).  
 
 
Tabla 121. Posiciones variables halladas entre los haplotipos nucleotídicos del gen ND1 completo de R. 
pictipes obtenidos en la presente Tesis. 
 
Secuencias aminoacídicas 
      Las secuencias aminoacídicas de la proteína ND1 de esta especie han presentado una 
longitud de 309 aminoácidos, con una mayor abundancia de Leucina (15,2 %) seguido de 
Fenilalanina (14,5 %). El codón de inicio ha sido TTA y el codón de parada TAG. 
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      Estas secuencias han sido analizadas y han proporcionado 2 haplotipos aminoacídicos 
de la proteína ND1 de R. pictipes: R.pic-ND1A, correspondiente a las muestras de 
Belém/Pará; y R.pic-ND1B, correspondiente a las muestras de Tocantinópolis/Tocantins. 
      Se han comparado estos 2 haplotipos aminoacídicos obtenidos y se ha observado 1 
posición variable (véase Tabla 122). 
  
 
Tabla 122. Posición variable hallada entre los haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el 
gen ND1 completo de R. pictipes obtenidos en la presente Tesis. 
      Hay que resaltar que las secuencias nucleotídicas y aminoacídicas del gen ND1 
completo de esta especie de triatomino han sido obtenidas por primera vez en el presente 
trabajo. 
      A continuación se detallan (Tabla 123) las respectivas longitudes en pares de base, 
los porcentajes de AT, los codones de inicio y parada y la procedencia geográfica de los 
diferentes haplotipos nucleotídicos del gen ND1 completo de las especies del género 












R. neglectus R.neg-ND1a 939 71,2 GTA/TAA Frutal/Minas 
Gerais 
R. robustus R.rob-ND1a* 939 71,7 GTA/TAA Venezuela 
R. pictipes R.pic-ND1a 930 74,0 TTA/TAG Belém/Pará 
 R.pic-ND1b 
 
930 73,8 TTA/TAG Tocantinópolis/
Tocantins 
 
Tabla 123. Longitud en pares de bases, composición nucleotídica de adeninas y timinas, codones de inicio 
y parada y procedencia geográfica de todos los haplotipos nucleotídicos del gen ND1 completo de las 
especies del género Rhodnius obtenidos en la presente Tesis. *Haplotipo idéntico al descrito por Mas-Coma 
& Bargues (2009). 
 
      A continuación se detalla (Tabla 124) el número de aminoácidos (nº aa) y la 
procedencia geográfica de los diferentes haplotipos aminoacídicos de la proteína 









Nº aa Procedencia 
geográfica 
R. neglectus R.neg-ND1A 312 Frutal/Minas 
Gerais 
R. robustus R.rob-ND1A* 312 Venezuela 
R. pictipes R.pic-ND1A 309 Belém/Pará 
 R.pic-ND1B 309 Tocantinópolis/
Tocantins 
 
Tabla 124. Número de aminoácidos (Nº aa) y procedencia geográfica de los haplotipos aminoacídicos de 
la proteína codificada por el gen ND1 de las especies del género Rhodnius obtenidos en la presente Tesis. 
*Haplotipo idéntico al descrito por Mas-Coma & Bargues (2009). 
Evaluación del gen ND1 en las especies estudiadas del género Rhodnius 
      Se ha procedido a un análisis conjunto de todos los haplotipos del gen ND1 completo 
descritos para todas las especies del género Rhodnius estudiadas en la presente Tesis:         
- Se han descrito un total de 4 haplotipos diferentes para el gen ND1 completo de 
las especies del género Rhodnius estudiadas, conforme se ha observado en la 
Tabla 123. Los haplotipos obtenidos para la especie R. neglectus y R. robustus, 
han presentado una longitud del gen ND1 completo de 939 pb. Para la especie 
R.pictipes la longitud del gen ND1 completo ha sido de 930 pb. 
- La longitud del alineamiento de todos los haplotipos obtenidos del gen ND1 ha 
sido de 939 pb y ha proporcionado un total de 150 posiciones variables, de las 
cuales 66 han sido singletons y 84 han sido posiciones parsimónicamente 
informativas. 
- En el análisis de las distancias genéticas entre todos los haplotipos del gen ND1 
de las especies del género Rhodnius obtenidos en el presente estudio, se ha 
observado que la mayor distancia genética se encuentra entre las especies R. 
neglectus y R. pictipes, con un total de 122 diferencias nucleotídicas. Entre todos 
los haplotipos del gen ND1 de las especies de este género obtenidos en el presente 
estudio, se ha verificado una media de 92 bases nucleotídicas diferentes.  
3.3.2.3. Análisis de la subunidad I del gen Citocromo Oxidasa (CO1) 
      Se han analizado las secuencias del gen CO1 de 13 especímenes de las diferentes 
especies del género Rhodnius procedentes de Brasil, Perú y Venezuela (Tabla 5) y se han 
obtenido 3 haplotipos nucleotídicos y 3 haplotipos aminoacídicos diferentes.  
      Las secuencias nucleotídicas del gen CO1 obtenidas han presentado una longitud 
media de 701 pares de base (pb) (con valores entre 699 y 702 pb), con una composición 
media de A y T con valores entre 61,1 % y 62,5 % (media de 62,0 %). Estas secuencias 
nucleotídicas han proporcionado proteínas codificadas por el gen CO1 con una media de 
234 aminoácidos (valores entre 233 y 234 aminoácidos).    
 
 





      De un total de 2 muestras de R. neglectus procedentes de Uberaba/Minas Gerais se 
han obtenido 2 secuencias. Estas secuencias han sido iguales entre sí y han proporcionado 
1 único haplotipo nucleotídico del gen CO1 de esta especie: Haplotipo R.neg-CO1a, con 
una longitud de 699 pb y una composición en AT de 61,1 %. 
Secuencias aminoacídicas 
      Las secuencias aminoacídicas de la proteína CO1 de R. neglectus ha presentado una 
longitud de 233 aminoácidos, con una mayor abundancia de Leucina (14,5 %) seguido 
del Ácido Glutámico (10,1 %).  
      Estas secuencias aminoacídicas han sido analizadas y han proporcionado 1 único 
haplotipo aminoacídico de la proteína CO1 de esta especie: Haplotipo R.neg-CO1A, 
correspondiente a las muestras de Uberaba/Minas Gerais. 
      Cabe resaltar que las secuencias nucleotídicas y aminoacídicas de esta especie de 
triatomino han sido obtenidas por primera vez en el presente trabajo. 
Rhodnius robustus 
     No ha sido posible obtener la secuencia del gen CO1 de esta especie mediante la 
amplificación por PCR en todos los especímenes analizados. 
Rhodnius pictipes 
Secuencias nucleotídicas 
      Se han analizado un total de 4 especímenes de R. pictipes procedentes de 2 Estados 
brasileños y se han obtenido 4 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han 
proporcionado 2 haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de esta especie:  
- Haplotipo R.pic-CO1a: correspondiente a 2 muestras procedentes de Belém/Pará, 
con una longitud de 702 pb y una composición en AT de 62,2 %. 
- Haplotipo R.pic-CO1b: correspondiente a 2 muestras procedentes de 
Tocantinópolis/Tocantins, con una longitud de 702 pb y una composición en AT 
de 62,5 %. 
      Se han comparado estos 2 haplotipos de R. pictipes obtenidos con los 2 haplotipos 
nucleotídicos del gen CO1 de esta especie publicados en GenBank (KC249314, con una 
longitud de 1195 pb y sin información disponible de la procedencia; y KC249315, con 
1193 pb y procedente de Abaetetuba/Pará) y se han observado un total de 8 posiciones 
variables (3 mutaciones transversionales y 5 transicionales). Entre los 2 haplotipos 
obtenidos en el presente trabajo se han observado 3 mutaciones (1 transición y 2 










Tabla 125. Posiciones variables halladas entre los haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de R. pictipes 
obtenidos y los 2 haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de esta especie publicados en GenBank. 
*Haplotipos obtenidos en la presente Tesis. 
 
Secuencias aminoacídicas 
      Las secuencias aminoacídicas de la proteína CO1 de esta especie han presentado una 
longitud de 234 aminoácidos, con una mayor abundancia de Leucina e Isoleucina (14,1 
% para ambas) seguido de Glicina (10,6 %).  
      Estas secuencias de R. pictipes obtenidas han sido analizadas y han proporcionado 2 
haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el gen CO1 de esta especie: R.pic-
CO1A, correspondiente a las muestras de Belém/Pará; y R.pic-CO1B, correspondiente a 
las muestras de Tocantinópolis/Tocantins. 
      Estos haplotipos aminoacídicos de R. pictipes obtenidos han sido comparados con los 
2 haplotipos aminoacídicos de la proteína CO1 de esta especie publicados en GenBank 
(KC249314 y KC249315, ambos con 398 aminoácidos) y se han observado 2 posiciones 
variables entre los 2 haplotipos obtenidos en el presente tabajo. Además, se ha visto que 
el haplotipo “R.pic-CO1A” obtenido en el presente estudio, ha presentado un fragmento 
de 234 aminoácidos idéntico a los haplotipos de la proteína CO1 de esta especie 
publicados en GenBank (véase Tabla 126).  
 
 
Tabla 126. Posiciones variables halladas entre los haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por 
el gen CO1 de R. pictipes y los haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el gen CO1 de esta 
especie publicados en GenBank. *Haplotipos obtenidos en la presente Tesis. 
 
      A continuación se detallan (Tabla 127) las respectivas longitudes en pares de base, 
los porcentajes de AT y la procedencia geográfica de los diferentes haplotipos 















R. neglectus R.neg-CO1a 699 61,1 Uberaba/Minas 
Gerais 
R. pictipes R.pic-CO1a 702 62,2 Belém/Pará 
 R.pic-CO1b 702 62,5 Tocantinópolis/
Tocantins 
 
Tabla 127. Longitud en pares de bases, composición nucleotídica de adeninas y timinas y procedencia 
geográfica de todos los haplotipos del gen CO1 de las especies del género Rhodnius obtenidos en la presente 
Tesis. 
      A continuación se detalla (Tabla 128) el número de aminoácidos (Nº aa) y 
procedencia geográfica de los haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el 




Nº aa Procedencia 
geográfica 
R. neglectus R.neg-CO1A 233 Uberaba/Minas 
Gerais 
R. pictipes R.pic-CO1A 234 Belém/Pará 
 R.pic-CO1B 234 Tocantinópolis/
Tocantins 
 
Tabla 128. Número de aminoácidos (Nº aa) y procedencia geográfica de los haplotipos aminoacídicos de 
la proteína codificada por el gen CO1 de las especies del género Rhodnius obtenidos en la presente Tesis. 
 
Evaluación del gen CO1 en las especies estudiadas del género Rhodnius 
      Se ha procedido a un análisis conjunto de todos los haplotipos del gen CO1 descritos 
para todas las especies del género Rhodnius estudiadas en la presente Tesis:         
- Se han descrito un total de 3 haplotipos diferentes para el gen CO1 de las especies 
R. neglectus y R. pictipes, conforme se ha observado en la Tabla 127. Los 
haplotipos obtenidos para la especie R. pictipes, han presentado la mayor longitud 
del gen CO1, con 702 pb. Para la especie R. neglectus se ha obtenido una longitud 
de 699 pb. 
- La longitud del alineamiento de todos los haplotipos obtenidos del gen CO1 ha 
sido de 702 pb y ha proporcionado un total de 89 posiciones variables, todas han 
sido singletons. 
- En el análisis de las diferencias par a par entre todos los haplotipos del gen CO1 
obtenidos en el presente estudio, se ha observado que las distancias genéticas entre 
las especies R. neglectus y R. pictipes ha presentado un valor de 89 diferencias 
nucleotidicas. Entre todos los haplotipos analizados se ha verificado una media de 
60 bases nucleotídicas diferentes. 
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3.3.2.4. Análisis del gen Citocromo B (CytB) 
        En este estudio se han analizado las secuencias del gen CytB de 13 especímenes del 
género Rhodnius procedentes de Brasil, Perú y Venezuela (Tabla 5). 
      Los análisis del gen CytB de todos los especímenes estudiados de este género han 
permitido obtener 5 haplotipos nucleotídicos y 5 haplotipos aminoacídicos diferentes. 
      La longitud de las secuencias nucleotídicas del gen CytB de las especies del género 
Rhodnius obtenidas en el presente trabajo, ha presentado una media de 793 pares de bases 
(pb) (valores entre 792 y 795 pb) y una composición de AT con valores entre 64,2 % y 
68,7 % (media de 66,0 %). Estas secuencias nucleotídicas han proporcionado proteínas 
codificadas por el gen CytB con una media de 263 aminoácidos (valores entre 263 y 264 
aminoácidos).    
Rhodnius neglectus 
Secuencias nucleotídicas 
      De un total de 2 muestras de R. neglectus procedentes de Uberaba/Minas Gerais se 
han obtenido 2 secuencias. Estas secuencias han sido iguales entre sí y han proporcionado 
1 único haplotipo nucleotídico del gen CytB de esta especie: Haplotipo R.neg-CytBa, con 
una longitud de 792 pb y una composición en AT de 64,3 %. 
      Este haplotipo nucleotídico de R. neglectus obtenido ha sido comparado con los 3 
haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta especie publicados en GenBank que han 
presentado mayor homología (JX273156, con una longitud de 663 pb y procedente del 
Estado de Tocantins; KT317035, con 630 pb y sin información disponible de la 
procedencia; y AF045716, con 399 pb y sin información disponible de la procedencia) y 
se han observado un total de 10 posiciones variables (todas mutaciones transicionales). 
Además, se ha podido observar que el haplotipo obtenido en el presente trabajo ha 
presentado un fragmento de 399 pb idéntico al haplotipo “Rhodnius neglectus CytB 
partial” depositado en GenBank (AF045716) (véase Tabla 129). 
 
 
Tabla 129. Posiciones variables halladas entre el haplotipo nucleotídico del gen CytB de R. neglectus 
obtenido y los 3 haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta especie publicados en GenBank que han 
presentado mayor homología. *Haplotipo obtenido en la presente Tesis. 
 
Secuencias aminoacídicas 
      Las secuencias aminoacídicas de la proteína CytB de esta especie ha presentado una 
longitud de 263 aminoácidos, con una mayor abundancia de Leucina (17,4 %) seguido de 
Isoleucina (15,1 %).  
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      Estas secuencias aminoacídicas de R. neglectus han sido analizadas y han 
proporcionado 1 único haplotipo aminoacídico de la proteína CytB de esta especie: 
R.neg-CytBA. Este haplotipo ha sido comparado con los 3 haplotipos aminoacídicos de 
esta especie publicados en GenBank (correspondientes a los haplotipos nucleotídicos 
comparados anteriormente, con 221, 210 y 132 aminoácidos, respectivamente) y se han 
observado 4 posiciones variables. 
     Además, se ha podido verificar que el haplotipo aminoacídico de R. neglectus obtenido 
en el presente estudio ha sido idéntico a los haplotipos “R.neg-Palm1To001 CytB” y 
“Rhodnius neglectus CytB partial” publicados en GenBank (JX273156 y AF045716, 
respectivamente) (véase Tabla 130).       
 
 
Tabla 130. Posiciones variables halladas entre el haplotipo aminoacídico de la proteína codificada por el 
gen CytB de R. neglectus obtenido y los 3 haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el gen 
CytB de esta especie publicados en GenBank que han presentado mayor homología. *Haplotipo obtenido 
en la presente Tesis. 
Rhodnius robustus 
Secuencias nucleotídicas 
      De un total de 4 especímenes de R. robustus procedentes de Lima/Perú y Venezuela 
se han obtenido 4 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han proporcionado 
2 haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta especie:  
- Haplotipo R.rob-CytBa: correspondiente a 2 muestras procedentes de Lima/Perú, 
con una longitud de 795 pb y una composición en AT de 64,7 %. 
- Haplotipo R.rob-CytBb: correspondiente a 2 muestras procedentes deVenezuela, 
con una longitud de 795 pb y una composición en AT de 64,2 %. 
      Se han comparado estos 2 haplotipos nucleotídicos de R. robustus obtenidos con los 
3 haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta especie depositados en GenBank que han 
presentado mayor homología (AF421341, con una longitud de 663 pb y procedente de 
Ecuador; EF011711, con 663 pb, de Brasil; y EF011719, con 663 pb y procedente de 
Venezuela) y se ha observado que: (i) los 2 haplotipos nucleotídicos del gen CytB de R. 
robustus obtenidos en el presente trabajo han presentado 66 mutaciones entre ellos (5 
transversiones y 61 transiciones); (ii) el haplotipo obtenido en la presente Tesis 
procedente de Lima/Perú ha presentado un fragmento de 663 pb idéntico al haplotipo 
“R.rob-CytB_clone_roEC_haplotype g” publicado en GenBank y procedente de Ecuador; 
(iii) el haplotipo obtenido en el presente estudio procedente de Venezuela ha presentado 
1 única mutación transicional con relación al haplotipo “R.rob-CytB_isolate_roVE2e” 
depositado en GenBank, procedente de Venezuela (véase Tabla 131). 
 
                   




Tabla 131. Posiciones variables halladas entre los haplotipos nucleotídicos del gen CytB de R. robustus 
obtenidos y los 3 haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta especie publicados en GenBank que han 
presentado mayor homología. *Haplotipos obtenidos en la presente Tesis. 
 
Secuencias aminoacídicas 
      Las secuencias aminoacídicas de la proteína CytB de esta especie han presentado una 
longitud de 264 aminoácidos, con una mayor abundancia de Leucina (17,3 %) seguido de 
Isoleucina (14,8 %).  
      Estas secuencias aminoacídicas de R. robustus obtenidas han sido analizadas y han 
proporcionado 2 haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el gen CytB de 
esta especie: R.rob-CytBA, correspondiente a las muestras de Lima/Perú; y R.rob-CytBB, 
correspondiente a las muestras de Venezuela. Estos 2 haplotipos obtenidos han sido 
comparados con los 3 haplotipos aminoacídicos de la proteína CytB de esta especie 
publicados en GenBank, correspondiente a los haplotipos nucleotídicos comparados 
anteriormente, y se han observado un total de 8 posiciones variables (véase Tabla 132). 
 
                            
Tabla 132. Posiciones variables halladas entre los haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por 
el gen CytB de R. robustus obtenidos y los 3 haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el gen 
CytB de esta especie publicados en GenBank que han presentado mayor homología. *Haplotipos obtenidos 
en la presente Tesis. 
Rhodnius pictipes 
Secuencias nucleotídicas 
      De un total de 4 especímenes de R. pictipes procedentes de 2 Estados brasileños se 
han obtenido 4 secuencias. Estas secuencias han sido analizadas y han proporcionado 2 
haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta especie:  
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- Haplotipo R.pic-CytBa: correspondiente a 2 muestras procedentes de Belém/Pará, 
con una longitud de 792 pb y una composición en AT de 68,7 %. 
- Haplotipo R.pic-CytBb: correspondiente a 2 muestras procedentes de 
Tocantinópolis/Tocantins, con una longitud de 792 pb y una composición en AT 
de 68,5 %.  
      Se han comparado estos haplotipos nucleotídicos de R. pictipes obtenidos con los 2 
haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta especie publicados en GenBank 
(KC249236, con una longitud de 558 pb y procedente de Abaetetuba/Pará; y JX273157, 
con 663 pb, de Itacoatiara/Amazonas) y se han observado un total de 9 mutaciones (1 
transversión y 8 transiciones). Entre los 2 haplotipos obtenidos en el preente trabajo se 
han observado 2 mutaciones (1 transversión y 1 transición) (véase Tabla 133). 
 
 
Tabla 133. Posiciones variables halladas entre los haplotipos nucleotídicos del gen CytB de R. pictipes 
obtenidos y los 2 haplotipos nucleotídicos del gen CytB de esta especie publicados en GenBank. 
*Haplotipos obtenidos en la presente Tesis. 
 
Secuencias aminoacídicas 
      Las secuencias aminoacídicas de la proteína CytB de esta especie han presentado una 
longitud de 263 aminoácidos, con una mayor abundancia de Leucina (19,8 %) seguido de 
Fenilalanina (10,4 %).  
     Estas secuencias aminoacídicas de R. pictipes obtenidas han sido analizadas y han 
proporcionado 2 haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el gen CytB de 
esta especie: R.pic-CytBA, correspondiente a las muestras de Belém/Pará; y R.pic-
CytBB, correspondiente a las muestras de Tocantinópolis/Tocantins. Estos 2 haplotipos 
obtenidos han sido comparados con los 2 haplotipos aminoacídicos de la proteína CytB 
de esta especie publicados en GenBank, correspondiente a los haplotipos nucleotídicos 
comparados anteriormente, y se han observado un total de 6 posiciones variables. Entre 
los 2 haplotipos aminoacídicos obtenidos en el presente trabajo se ha observado 1 
posición variable (véase Tabla 134). 
 
Tabla 134. Posiciones variables halladas entre los haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por 
el gen CytB de R. pictipes obtenidos y los 2 haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el gen 
CytB de esta especie publicados en GenBank. *Haplotipos obtenidos en la presente Tesis. 
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      A continuación se detallan (Tabla 135) las respectivas longitudes en pares de base, 
los porcentajes de AT y la procedencia geográfica de los diferentes haplotipos 










R. neglectus R.neg-CytBa 792 64,3 Uberaba/Minas 
Gerais 
R. robustus R.rob-CytBa 795 64,7 Lima/Perú 
 R.rob-CytBb 795 64,2 Venezuela 
R. pictipes R.pic-CytBa 792 68,7 Belém/Pará 
 R.pic-CytBb 792 68,5 Tocantinópolis/
Tocantins 
 
Tabla 135. Longitud en pares de bases, composición nucleotídica de adeninas y timinas y procedencia 
geográfica de todos los haplotipos nucleotídicos del gen CytB de las especies del género Rhodnius 
obtenidos en la presente Tesis. 
 
      A continuación se detalla (Tabla 136) el número de aminoácidos (Nº aa) y 
procedencia geográfica de los haplotipos aminoacídicos de la proteína codificada por el 




Nº aa Procedencia 
geográfica 
R. neglectus R.neg-CytBA 263 Uberaba/Minas        
Gerais 
R. robustus R.rob-CytBA 264 Lima/Perú 
 R.rob-CytBB 264 Venezuela 
R. pictipes R.pic-CytBA 263 Belém/Pará 
 R.pic-CytBB 263 Tocantinópolis/
Tocantins 
 
Tabla 136. Número de aminoácidos (Nº aa) y procedencia geográfica de los haplotipos aminoacídicos de 
la proteína codificada por el gen CytB de las especies del género Rhodnius obtenidos en la presente Tesis. 
Evaluación del gen CytB en las especies estudiadas del género Rhodnius 
      Se ha procedido a un análisis conjunto de todos los haplotipos del gen CytB descritos 
para todas las especies del género Rhodnius estudiadas en la presente Tesis:         
- Conforme se ha observado en la Tabla 135, se han descrito un total de 5 haplotipos 
diferentes para el gen CytB de las especies del género Rhodnius analizadas. Los 
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haplotipos de este gen obtenidos para la especie R. robustus, han presentado la 
mayor longitud, con 795 pb. Para las especies R. neglectus y R. pictipes, se ha 
obtenido una longitud de 792 pb. 
- La longitud del alineamiento de todos los haplotipos obtenidos del gen CytB ha 
sido de 795 pb y ha proporcionado un total de 197 posiciones variables, de las 
cuales 52 han sido singletons y 144 han sido posiciones parsimónicamente 
informativas. 
- En el análisis de las diferencias par a par entre todos los haplotipos del gen CytB 
de las especies del género Rhodnius obtenidos en el presente estudio, se ha 
observado que la mayor distancia genética se encuentra entre las especies R. 
robustus y R. pictipes, con 157 diferencias nucleotídicas. Entre todos los 
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3.4. DETECCIÓN DE PSEUDOGENES  
      Como paso previo a la detección de pseudogenes en los especímenes de los géneros 
Triatoma, Panstrongylus y Rhodnius procedentes de Brasil analizados en el presente 
estudio, se han procesado 10 muestras de T. dimidiata procedentes de Guatemala, 
Colombia y México con el objetivo de identificar la presencia de secuencias 
pseudogénicas. Se han elegido estos especímenes debido a que en estudios anteriores 
(Bargues et al., 2014; Zuriaga et al., 2015) llevados a cabo en el Departamento de 
Parasitología, donde se ha desarrollado este estudio, ya se habían detectado pseudogenes 
en triatominos de la especie T. dimidiata procedentes de diferentes países de América.  
      Se ha amplificado la región del 5.8S + ITS-2 de esta especie mediante cebadores 
específicos diseñados para la posible identificación de secuencias de ITS-2 
pseudogénicas. Los resultados obtenidos han determinado la presencia de secuencias 
parálogas de ITS-2 en las muestras de T. dimidiata analizadas. 
      Con el fin de determinar la proporción relativa de la dos secuencias parálogas de ITS-
2 identificadas (ITS-2 funcional e ITS-2 pseudogen) en estas muestras, se ha realizado 
una cuantificación mediante PCR en tiempo real. Los resultados obtenidos han sido muy 
variables, aunque en todas las muestras la cantidad de ITS-2 funcional fue mayor que la 
de ITS-2 pseudogénico.  
      Posteriormente, se ha procedido a amplificar el fragmento del gen 5.8S + ITS-2 con 
los cebadores utilizados en la detección de peudogenes de T. dimidiata, en diferentes 
especies de triatominos procedentes de Brasil. Se han procesado un total de 30 
especímenes del género Triatoma, 10 especímenes del género Panstrongylus y 13 
especímenes del género Rhodnius: 2 especímenes de T. pseudomaculata del Estado de 
Bahia (1) y Paraíba (1); 2 especímenes de T. sordida de Bahia; 7 especímenes de T. 
brasiliensis de Bahia (1), Ceará (2), Paraíba (2) y Rio Grande do Norte (2); 2 especímenes 
de T. juazeirensis de Bahia; 3 especímenes de T. sherlocki de Bahia; 2 especímenes de 
T. melanica de Bahia; 2 especímenes de T. lenti de Bahia; 4 especímenes de T. 
petrocchiae de Rio Grande do Norte (2) y Paraíba (2); 2 especímenes de T. 
melanocephala de Bahia; 2 especímenes de T. tibiamaculata de São paulo; y 2 
especímenes de T. vitticeps de Espírito Santo (1) y Minas Gerais (1); 4 especímenes de P. 
megistus del Estado de Bahia (2) y São Paulo (2); 2 especímenes de P. geniculatus de 
Bahia; 2 especímenes de P. lutzi de Bahia; y 2 especímenes de P. herreri del Estado de 
Pará; 5 especímenes de R. neglectus del Estado de Minas Gerais; 4 especímenes de 
R. robustus de Lima/Perú (2) y Venezuela (2); y 4 especímenes de R. pictipes 
procedente de los Estados de Pará (2) y Tocantins (2). 
      Las muestras de T. dimidiata analizadas anteriormente fueron utilizadas como control 
positivo. Los resultados obtenidos no han revelado la presencia de secuencias 
pseudogénicas en las especies analizadas, aunque cabe resaltar que son necesarios 
estudios más específicos (diseño de nuevo cebadores) para poder demostrar que las 
secuencias pseudogénicas en el ADN ribosomal (ps 5.8S + ITS-2) no son detectadas en 
los triatominos del sur de Sudamérica.  
      Hasta el momento, se puede concluir que los pseudogenes (en la región 5.8S + ITS-
2), solo están presentes en triatominos del género Triatoma de Norteamérica, 
Centroamérica y norte de Sudamérica.  
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4.1. ANÁLISIS FILOGENÉTICOS DE LAS ESPECIES DE 
TRIATOMINOS ESTUDIADAS 
4.1.1. Análisis filogenéticos en base a los marcadores moleculares del ADN ribosomal 
nuclear  
      En este apartado se analizan las relaciones filogenéticas en base a la región intergénica 
completa (ITS-1 + 5.8S + ITS-2) de las especies de los géneros Triatoma, Panstrongylus 
y Rhodnius estudiadas en el presente trabajo.  
       Para este análisis filogenético se han incluido un total de 28 nuevos haplotipos 
obtenidos en el presente trabajo: 19 pertenecientes al género Triatoma, 5 al género 
Panstrongylus y 4 al género Rhodnius (véase Tabla 137). 
     Además, se ha utilizado como grupo externo la especie Cimex lectularius 
(Heteroptera: Cimicidae): haplotipo “isolate 133 internal transcribed spacer 2 partial 
sequence” (KF018697; Balvín et al., 2015). 
      El árbol filogenético (Figura 27) ha sido construido utilizando el modelo evolutivo 
GTR + G, con un valor de logaritmo neperiano (-Ln) = 11854.53. El valor de bootstrap 
que se muestra en la Figura 27 ha sido obtenido por el método de Máxima Verosimilitud, 
1.000 réplicas, a partir del software RAxML. 
      A partir del análisis del árbol filogenético obtenido con las secuencias de la región 
intergénica completa (Figura 27) se han podido observar los siguientes puntos relevantes:  
      El clado monofilético que agrupa a todas las especies actualmente clasificadas dentro 
del complejo T. brasiliensis (destacado en color rojo) (con un soporte estadístico de 65), 
se divide en dos grupos: uno en los que se reunen todos los haplotipos de las especies T. 
brasiliensis, T. juazeirensis, T. sherlocki, T. melanica y T. lenti, con valor de bootstrap 
elevado (98), y otro que agrupa a los haplotipos de la especie T. petrocchiae, con un 
elevado soporte estadístico (100). 
     En una observación más detallada de las especies del complejo T. brasiliensis, se ha 
desglosado el clado al que pertenecen estas especies en la parte superior izquierda de la 
Figura 27. Se ha podido observar que el grupo en el que se han ubicado la gran mayoría 
de las especies de este complejo, se ha dividido en 3 subgrupos (con un soporte estadístico 
elevado de 98): (i) uno que agrupa a los haplotipos de la especie T. brasiliensis, con un 
valor de bootstrap de 93; (ii) uno en el que se agrupan las especies T. melanica, T. 
sherlocki  y T. lenti, con un soporte estadístico elevado (99); (iii) y un tercero que 
posiciona a la especie T. juazeirensis. 
      En cuanto a la especie T. brasiliensis, se ha podido observar que el haplotipo T.bra-
CH1H correspondiente a las muestras procedentes de Curaçá/Bahia e Icó/Ceará (idéntico 
al depositado en GenBank y identificado como T. b. macromelasoma), se ha posicionado 
en un grupo distinto (con un soporte de 93) a los demás haplotipos obtenidos para esta 
especie. 
      La especie T. lenti se ha situado en el mismo grupo que las especies T. melanica y T. 
sherlocki con un elevado soporte estadístico (99), ratificando su actual clasificación como 
miembro del complejo T. brasiliensis. Además, el haplotipo de T. lenti obtenido ha 
compartido el mismo nodo que la especie T. sherlocki, con un valor de bootstrap de 79. 
Lo que deberá ser comprobado en el siguiente apartado del presente estudio que incluirán 
los análisis filogenéticos de los marcadores del ADN mitocondrial.  




      Para la especie T. petrocchiae, se ha podido observar que el haplotipo obtenido de las 
muestras procedentes de Caicó (RN) se ha ubicado en un grupo, y que los haplotipos de 
las muestras procedentes de Currais Novos (RN) y Cajazeiras (PB) se han agrupado en 
otro grupo con un soporte estadístico de 66.  
      En lo que se refiere a los haplotipos de T. pseudomaculata y T. sordida, se han 
posicionado en un nodo común con un elevado valor de bootstrap (99). Además, se ha 
podido observar que comparten nodo con las especies del complejo T. brasiliensis con un 
elevado valor de bootstrap (96). 
      Las especies T. melanocephala y T. vitticeps se han ubicado más alejadas de las 
especies del complejo T. brasiliensis, y se han situado en un único nodo con un soporte 
estadístico de 99. Este hecho confirmaría su exclusión del subcomplejo Brasiliensis y la 
proximidad genética entre ellas, las cuales han sido, en un principio, clasificadas como 
especies sinónimas (Lent & Wygodzinsky, 1979). 
      Con relación a T. tibiamaculata, se ha podido observar que se situa más alejada de las 
demás especies estudiadas del género Triatoma y que, además, comparte el mismo nodo 
que las especies del género Panstrongylus, auque con un soporte estadístico de 62. Este 
hecho, a parte de corroborar su exclusión del subcomplejo Brasiliensis, resalta la 
necesidad de estudios más amplios para una posible revisión de su clasificación. 
      En cuanto a las especies del género Panstrongylus, se ha podido observar que los 
haplotipos obtenidos para las especies de este género se han ubicado en 2 grupos 
principales (soporte estadístico elevado de 95): uno en el que se han ubicado los 
haplotipos de P. megistus, con elevado valor de bootstrap (100); y otro en el que se han 
situado las especies P. herreri, P. geniculatus y T. tibiamaculata, con un valor estadístico 
de 66. Esto indicaría que es necesario comprobar estas relaciones filogenéticas con los 
análisis de los demás marcadores moleculares estudiados. 
      Las especies del género Rhodnius se han agrupado en un único clado en el que se han 
dividido dos grupos (con valore estadístico elevado de 100): en un primer grupo se han 
ubicado los haplotipos obtenidos para la especie R. robustus procedentes de Lima (Perú) 
y Venezuela con un valor de bootstrap elevado de 100; y en uno segundo grupo, se han 
situado los haplotipos de la especie R. pictipes con valor estadístico elevado (100). 


















Figura 27. Árbol filogenético en base a la región intergénica completa de todas las especies estudiadas. Se 
ha utilizado la secuencia de la especie C. lectularius como grupo externo. La barra de escala indica el 
número de sustituciones por posición de la secuencia. El valor de soporte de los nodos ha sido obtenido con 
el software RAxML mediante el método filogenético de Máxima Verosimilitud, 1.000 réplicas. En rojo se 
muestra el clado que agrupa a las especies del complejo T. brasiliensis. 
 




4.1.2. Análisis filogenéticos en base a los marcadores moleculares del ADN 
mitocondrial  
      En este apartado se analizan las relaciones filogenéticas en base a los genes 16S, ND1, 
CO1 y CytB de las especies de los géneros Triatoma, Panstrongylus y Rhodnius 
estudiadas en el presente trabajo.   
      Para este análisis filogenético se han incluido un total de 20 nuevos haplotipos 
obtenidos en el presente estudio: 13 pertenecientes al género Triatoma, 4 al género 
Panstrongylus y 3 al género Rhodnius (véase Tabla 137). 
      Cabe mencionar que para este análisis se han incluido las especies P. lutzi y R. 
neglectus, las cuales no han podido ser incluidas en el anterior análisis debido a la 
dificultad de obtener la secuencia de la región intergénica completa. 
      Como grupo externo se ha utilizado la especie Cimex lectularius (Heteroptera: 
Cimicidae): los genes analizados pertenecen al genoma mitocondrial completo de esta 
especie depositado en GenBank (NC030043; Kolokotronis et al., 2016). 
      El árbol filogenético (Figura 28) ha sido construido utilizando el modelo evolutivo 
GTR + G, con un valor de logaritmo neperiano (-Ln) = 20659.97. El valor de bootstrap 
que se muestra en la Figura 28 ha sido obtenido por el método de Máxima Verosimilitud, 
1.000 réplicas, a partir del software RAxML. 
      En el árbol filogenético obtenido (Figura 28) se ha podido observar que: 
      El clado monofilético que agrupa a las especies del complejo T. brasiliensis 
(destacado en color rojo) con un soporte estadístico elevado de 95, se divide en dos grupos 
principales: en uno de estas grupos, se reunen los haplotipos de las especies T. 
brasiliensis, T. juazeirensis, T. sherlocki, T. melanica y T. lenti, y en un segundo grupo 
se ubica el haplotipo de la especie T. petrocchiae.  
      El grupo en el que se han ubicado la gran mayoría de las especies de este complejo, 
en este análisis se ha dividido en 2 subgrupos (con un soporte estadístico elevado de 98): 
(i) uno que agrupa a los haplotipos de la especie T. brasiliensis y T. juazeirensis, con un 
alto soporte de bootstrap (99); y (ii) otro en el que se agrupan las especies T. melanica, T. 
sherlocki y T. lenti, con un soporte estadístico elevado (100). 
      Cabe resaltar que en el anterior árbol analizado, la especie T. juazeirensis se había 
ubicado en un grupo distinto al que se habían situado los haplotipos de T. brasiliensis. 
Teniendo en cuenta que estas 2 especies presentan una gran proximidad genética, el hecho 
de que en este análisis se hayan agrupado en una misma grupo, ratifica la utlidad de los 
genes mitocondriales para resolver los problemas inherentes a las relaciones entre 
especies muy cercanas. 
      La especie T. lenti, aparece directamente relacionada con las especies T. melanica y 
T. sherlocki con un elevado soporte estadístico (100), lo que confirma su clasificación 
como miembro del complejo T. brasiliensis. Hay que mencionar que T. lenti, en este 
análisis, aparece como especie hermana de T. melanica con un alto valor de bootstrap 
(100).  
      T. petrocchiae se ha ubicado en un grupo distinto a las demás especies del complejo 
T. brasiliensis con un elevado valor estadístico de 95.  
      Con relación a T. pseudomaculata y T. sordida, se ha observado que aparecen 
claramente relacionadas entre sí, posicionándose en un nodo común con un elevado 
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soporte estadístico de 93. Además, se ha podido verificar que comparten un nodo común 
con las especies del complejo T. brasiliensis con un elevado valor de bootstrap (95). 
      T. melanocephala y T. vitticeps se han localizado en un nodo común con un soporte 
elevado (100), encontrándose muy próximas filogenéticamente. Además, se han ubicado 
más alejadas de las especies del complejo T. brasiliensis. 
      En cuanto a T. tibiamaculata, se mantiene su ubicación en el clado de las especies del 
género Panstrongylus con un soporte estadístico de 63.  
      El clado en el que se ubican las especies del género Panstrongylus, se ha dividido en 
2 grupos principales (soporte estadístico de 63): en un primer grupo se encuentran las 
especies P. geniculatus y P. lutzi con valor de bootstrap significativo (75); y en un 
segundo grupo, se agrupan las especies P. megistus, P. herreri y T. tibiamaculata, aunque 
sin un soporte significativo de bootstrap (31).  
      Hay que mencionar que, en este análisis filogenético, T. tibiamaculata se ha 
posicionado en el mismo nodo que la especie P. megistus (con un soporte de 60), a 
diferencia de su ubicación más cercana a la especie P. geniculatus observada en el anterior 
análisis. 
      Las especies analizadas del género Rhodnius se han situado en un clado que se ha 
dividido en dos grupos con un elevado valor estadístico (100): un grupo en la que se han 
agrupado las especies R. neglectus y R. robustus con un valor de bootstrap elevado (100); 
y, en uno segundo grupo, se ha situado la especie R. pictipes con un elevado valor 
estadístico (100).  
      Los resultados observados para las especies del género Rhodnius, comprueban las 
posiciones taxonómicas dentro de los distintos grupos de especies crípticas a los que 













Figura 28. Árbol filogenético en base a los marcadores del ADN mitocondrial. Se ha utilizado la secuencia 
de la especie C. lectularius como grupo externo. La barra de escala indica el número de sustituciones por 
posición de la secuencia. El valor de soporte de los nodos ha sido obtenido con el software RAxML 
mediante el método filogenético de Máxima Verosimilitud, 1.000 réplicas. 
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4.1.3. Análisis filogenéticos conjunto de los marcadores moleculares del ADN 
ribosomal nuclear y del ADN mitocondrial 
      Con el objetivo de obtener un estudio filogenético más robusto, se llevó a cabo el 
análisis conjunto de las secuencias obtenidas del ADN ribosomal nuclear y del ADN 
mitocondrial. 
      Para este análisis filogenético se han incluido un total de 20 haplotipos obtenidos en 
el presente estudio: 13 pertenecientes al género Triatoma, 4 al género Panstrongylus y 3 
al género Rhodnius (véase Tabla 137). 
      Como grupo externo se ha utilizado la especie Cimex lectularius (Heteroptera: 
Cimicidae):  
- haplotipo “isolate 133 internal transcribed spacer 2 partial sequence” (KF018697; 
Balvín et al., 2015); 
- los genes analizados pertenecen al genoma mitocondrial completo de esta especie 
depositado en GenBank (NC030043; Kolokotronis et al., 2016). 
     El árbol filogenético (Figura 29) ha sido construido utilizando el modelo evolutivo 
GTR + G, con un valor de logaritmo neperiano (-Ln) = 33195.47. El valor de bootstrap 
que se muestra en la Figura 29 ha sido obtenido por el método de Máxima Verosimilitud, 
1.000 réplicas, a partir del software RAxML. 
     En el árbol filogenético obtenido (Figura 29) se han destacado los siguientes puntos: 
     Se observa la posición filogenética de las especies del complejo T. brasiliensis 
(destacado en color rojo) en un clado monofilético que se subdivide en dos grupos 
principales (con un soporte estadístico elevado de 95): uno en el que se agrupan las 
especies T. brasiliensis, T. juazeirensis, T. sherlocki, T. melanica y T. lenti, con un alto 
valor de bootsrap (99); y un segund grupo en el que se ubica la especie T. petrocchiae.  
      T. juazeirensis aparece compartiendo nodo con los haplotipos de la especie T. 
brasiliensis con un alto soporte estadístico (98), demostrando la proximidad genética 
entre estas dos especies. 
      Las especies T. sherlocki, T. melanica y T. lenti se han agrupado en un único nodo 
con un valor de bootstrap elevado (100), además se ha observado la posición de T. 
melanica y T. lenti como especies hermanas con un alto soporte (100).  
      Con relación a T. pseudomaculata y T. sordida, se ha podido observar la proximidad 
filogenética entre éstas, las cuales han compartido nodo con un soporte estadístico 
elevado (100). Además, destacar la ubicación cercana de estas dos especies con los 
miembros del complejo T. brasiliensis (con un valor de bootstrap de 96). 
      En cuanto a las especies T. melanocephala y T. vitticeps, se verifica la proximidad 
filogenética entre ellas, las cuales aparecen en un nodo común con un elevado soporte 
estadístico (100).  
      T. tibiamaculata se ha posicionado en el clado al que pertenecen las especies del 
género Panstrongylus con un soporte estadístico alto (87). En este análisis filogenético, 
se ha podido observar con una mayor robustez su clasificación dentro de este género, 
además, se posiciona en un grupo separado y que se aleja de la especie P. megistus. 
      El clado en el que se han ubicado las especies del género Panstrongylus, se ha 
dividido en dos grupos principales (soporte estadístico de 87): uno en el que se ubica la 
especie P. megistus; y un segundo en la que se posicionan las especies P. herreri, P. 




geniculatus, P. lutzi y T. tibiamaculata. En este segundo grupo, se ha podido verificar una 
subdivisión en dos grupos distintos (con un soporte de 80), uno en el que aparecen las 
especies P. herreri, P. geniculatus y P. lutzi; y otro grupo en el que se posiciona la especie 
T. tibiamaculata. 
      Se ha verificado una mayor proximidad entre P. geniculatus y P. lutzi. Además, en 
este análisis estas dos especies han compartido nodo con un soporte elevado (100).  
      Para las especies del género Rhodnius, se han confirmado las mismas relaciones que 
los anteriores análisis filogenéticos. El clado en el que se ubican las especies de este 
género se ha dividido en dos grupos con un elevado soporte estadístico (100): un primer 
grupo en el que se posicionan las especies R. neglectus y R. robustus con un alto valor de 






















Figura 29. Árbol filogenético conjunto de los marcadores del ADN ribosomal nuclear y del ADN 
mitocondrial. Se ha utilizado la secuencia de la especie C. lectularius como grupo externo. La barra de 
escala indica el número de sustituciones por posición de la secuencia. El valor de soporte de los nodos ha 
sido obtenido con el software RAxML mediante el método filogenético de Máxima Verosimilitud, 1.000 
réplicas. 
 













































T. brasiliensis Curaçá 
(Bahia) 
T.bra-CH1H 


























T. juazeirensis Ibipeba 
(Bahia) 
T.jua-CH8M 












T. sherlocki Santo Inácio 
(Bahia) 
T.she-CH5K 



































T. petrocchiae Caicó 























































Panstrongylus megistus Juquiá 
(São Paulo) 
P.meg-CH9Q 



















- Haplotipo del 
GenBank: 
KX109903 




- - Haplotipo del 
GenBank: 
KC249227 














Rhodnius neglectus Frutal 
(Minas Gerais) 
- - R.neg-ND1a 
Presente estudio 
- - 

















- - R.rob-CytBa 
Presente estudio 









































(-) No disponible 
Tabla 137. Especies, procedencia geográfica y haplotipos (con número de acceso de GenBank), de los 
diferentes marcadores moleculares utilizados en los análisis filogenéticos llevados a cabo en el presente 
estudio (ITS-1, 5.8S, ITS-2: marcadores moleculares del ADN ribosomal nuclear; 16S, ND1, CO1 y CytB: 
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5.1. LOS MARCADORES MOLECULARES Y LA TAXONOMÍA DE 
LAS ESPECIES ESTUDIADAS 
      El principal objetivo del presente estudio es la caracterización y comparación a nivel 
molecular de los principales vectores de la enfermedad de Chagas en Brasil. Los 
diferentes marcadores moleculares analizados (ITS-1, 5.8S e ITS-2, del ADN ribosomal 
nuclear, y el 16S, ND1, CO1 y CytB, del ADN mitocondrial) han resultado ser de 
relevante importancia a la hora de analizar la diversidad genética y las relaciones 
filogenéticas de las diferentes especies de triatominos estudiados procedentes de Brasil y 
países limítrofes. 
      Como resultado del análisis de estos diferentes marcadores moleculares, se ha 
podido obtener un gran número de haplotipos nucleotídicos y aminoacídicos de los 
especímenes procedentes de distintas localizaciones geográficas. Todo ello contribuirá a 
la vigilancia epidemiológica, al monitoramiento de la expansión geográfica de estos 
vectores y al control del proceso de domiciliación y transmisión de la enfermedad. 
      A continuación se discutirá la diversidad genética y la taxonomía de las diferentes 
especies estudiadas en base a los marcadores moleculares y análisis filogenéticos. 
5.1.1. Género Triatoma 
      Esta sección se dividirá en diferentes partes de acuerdo con los diferentes grupos de 
especies del género Triatoma estudiadas. 
Triatoma pseudomaculata y Triatoma sordida  
      Los haplotipos de los diferentes marcadores moleculares analizados para la especie 
T. pseudomaculata, han permitido diferenciar entre las localidades de procedencia de las 
muestras: Seabra/Bahia (silvestre) y Cajazeiras/Paraíba (peridomicilio).  
      El análisis de la región intergénica completa de T. pseudomaculata, obtenida por 
primera vez para esta especie en el presente estudio, ha proporcionado 2 haplotipos 
nuevos con 2 mutaciones en el ITS-1 e idéntico ITS-2 cuando comparados entre ellos. 
      Para el gen 16S de T. pseudomaculata, se han obtenido 2 haplotipos, uno para los 
especímenes procedentes de Seabra/Bahia y otro para el especimen de Cajazeiras/Paraíba. 
El haplotipo de la muestra procedente de la localidad de Cajazeiras ha sido idéntico al 
haplotipo del gen 16S de esta especie publicado en GenBank y procedente del Estado de 
Ceará (KC249050; Justi et al., 2014). 
      Para los demás genes del ADN mitocondrial, todos los haplotipos nucleotídicos y 
aminoacídicos obtenidos han sido nuevos, con las longitudes más largas descritas hasta 
la fecha y con el gen ND1 secuenciado al completo por primera vez para esta especie. 
Además, es la primera vez que se obtienen las secuencias de los distintos marcadores 
moleculares de especímenes de T. pseudomaculata de la localidad de Seabra/Bahia.  
      Entre los 2 haplotipos del gen CO1 obtenidos para las muestras procedentes de los 
Estados de Bahia (silvestre) y Paraíba (peridomicilio), se han podido observar 10 
posiciones variables entre los 2 haplotipos nucleotídicos y 5 posiciones variables entre 
las dos secuencias aminoacídicas comparadas. Este hecho resalta la necesidad de ampliar 




Estados brasileños con el objetivo de verificar si las diferencias halladas podrían indicar 
cambios adaptativos al entorno doméstico.    
        Para la especie T. sordida (todas las muestras procedentes de Seabra/Bahia), se ha 
obtenido 1 haplotipo de la región intergénica completa, el cual ha presentado 10 
mutaciones transversionales en el ITS-1 cuando comparado con el haplotipo de la región 
intergénica completa de esta especie publicado en GenBank (AJ576063; Bargues et al., 
2006) y procedente de Mato Grosso. Para el gen 16S de esta especie, se ha obtenido 1 
haplotipo. Este haplotipo del gen 16S de T. sordida ha sido idéntico al haplotipo del gen 
16S de esta especie publicado en GenBank (KC249075; Justi et al., 2014) procedente del 
Estado de Mato Grosso do Sul.  
     Cabe resaltar que los haplotipos nucleotídicos de los genes mitocondriales obtenidos 
en el presente estudio para T. sordida han presentado un gran número de posiciones 
variables cuando comprados con los haplotipos publicados en GenBank y procedentes de 
Bolivia: 40 mutaciones en el gen ND1 y 41 en el gen CO1. Este hecho podría indicar la 
gran variabilidad genética que hay entre las poblaciones de esta especie procedentes de 
Brasil y países limítrofes, ratificando lo observado por Pessoa et al. (2016). 
      En cuanto a la posición taxonómica de T. pseudomaculata y T. sordida, los árboles 
filogenéticos de todos los marcadores moleculares analizados en la presente Tesis 
(Capítulo IV) han ratificado el estatus de estos triatominos, los cuales presentan una gran 
proximidad genética entre ellos (compartiendo nodo con altos valores estadísticos en los 
diferentes árboles analizados), y muy cercano a las especies del complejo T. brasiliensis, 
lo que confirmaría la posición de T. pseudomaculata (que pertenece al subcomplejo 
Maculata) y T. sordida (que pertenece al subcomplejo Sordida) dentro del complejo 
Infestans, al igual que las especies del subcomplejo Brasiliensis. Estos resultados 
obtenidos ratifican los anteriores estudios filogenéticos de Schofield & Galvão (2009); 
Gardim et al. (2014) y Oliveira et al. (in press). 
Complejo T. brasiliensis  
      Actualmente, se ha propuesto una revisión y nueva clasificación para este grupo de 
especies, la cual incluye las especies T. brasiliensis, T. juazeirensis, T. sherlocki, T. 
melanica, T. lenti, T. petrocchiae y T. bahiensis (Mendonça et al., 2016; Oliveira et al., 
in press).  
     A partir de los análisis de las secuencias de los diferentes marcadores moleculares y 
de los árboles filogenéticos obtenidos en el presente trabajo, se han analizado las 
posiciones taxonómicas de las especies que pertenecen a este complejo, así como la 
inclusión de T. lenti y T. petrocchiae (la especie T. bahiensis no ha sido incluida en este 
estudio).  
Triatoma brasiliensis 
      Los 4 haplotipos obtenidos de la región intergénica completa de esta especie han sido 
idénticos a aquéllos publicados en GenBank, excepto uno nuevo ITS-2 de 1 muestra 
procedente de la localidad de Umari en el Estado de Ceará. 
      Las muestras procedentes de Caicó/Rio Grande do Norte y Cajazeiras/Paraíba han 
proporcionado 1 haplotipo de la región intergénica completa, que ha sido igual al 
publicado en GenBank T.bra-CH1A (KJ125136; Costa et al., 2016) procedente del 
Estado de Pernambuco. Para las muestras de Santa Terezinha/Paraíba, el haplotipo 
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obtenido ha sido igual al T.bra-CH3A depositado en GenBank (KJ125138; Costa et al., 
2016) procedente del Estado de Ceará.  
      Cabe destacar que las muestras procedentes de Icó/Ceará y las muestras de 
Curaçá/Bahia han proporcionado haplotipos de la región intergénica completa idénticos 
al haplotipo publicado T.bra-CH1H (GenBank: KJ125145; Costa et al., 2016) de T. b. 
macromelasoma procedente de Petrolina/Pernambuco, lo que podría indicar el primer 
reporte de este híbrido en esta localidad.  
     El hecho de que los diferentes haplotipos de la región intergénica completa de T. 
brasiliensis obtenidos en el presente estudio hayan sido iguales a los haplotipos de esta 
especie publicados en GenBank procedentes de distintas localidades, además de 
confirmar que los marcadores del ADN ribosomal nuclear son conservados, podría 
indicar que hay un flujo genético entre los 4 Estados brasileños de donde procedían las 
muestras analizadas (Bahia, Ceará, Paraíba y Rio Grande do Norte) y el Estado de 
Pernambuco. 
      Todos los haplotipos nucleotídicos de los genes mitocondriales de esta especie 
obtenidos en el presente estudio han sido nuevos y han coincidido con las siguientes 
distribuciones geográficas: (i) haplotipos procedentes de Bahia y Umari/Ceará; (ii) 
haplotipos procedentes de Icó/Ceará; (iii) haplotipos del Estado de Paraíba y (iv) 
haplotipos de Caicó/Rio Grande do Norte, lo que confirma que estos marcadores son más 
apropiados para los análisis interpoblacionales que los marcadores ribosomales nucleares 
(Mas-Coma & Bargues, 2009).  
       El análisis de las diferencias par a par entre los distintos haplotipos de los diferentes 
marcadores moleculares de T. brasiliensis obtenidos en el presente estudio, ha permitido 
verificar que el mayor número de diferencias se encuentra entre el haplotipo obtenido 
para los especímenes de Icó/Ceará y los demás haplotipos obtenidos para esta especie, 
con valores que van desde 1 diferencia nucleotídica en la región intergénica completa, 
hasta 13 diferencias en el gen CytB. Estos resultados podrían indicar que las muestras 
procedentes de Icó/Ceará podrían pertenecer a la subespecie T. b. macromelasoma, auque 
serían necesarios estudios más amplios para confirmación de la presencia de este híbrido 
en esta localidad del Estado de Ceará. 
      La diversidad genética de T. brasiliensis encontrada en Brasil podría estar relacionada 
con las características geográficas de las distintas localidades del Nordeste brasileño, 
región donde esta especie está ampliamente distribuida y está considerado el principal 
vector de la enfermedad de Chagas, además de su gran capacidad de adaptación a los 
diferentes ecotopos (Costa et al., 2013; Costa et al., 2016). 
      Con relación a la taxonomía de esta especie, ha sido posible confirmar, mediante los 
análisis de los árboles filogenéticos obtenidos en el presente trabajo (Capítulo IV), su 
proximidad a los demás miembros del complejo T. brasiliensis, con valores elevados de 
bootstrap, además de su mayor cercanía a la especie T. juazeirensis. 
Triatoma juazeirensis 
      Los haplotipos de la región intergénica completa de todas las muestras estudiadas de 
esta especie, procedentes de Ibipeba y Juazeiro en el Estado de Bahia, obtenidos en el 
presente estudio, han sido idénticos al haplotipo T.jua-CH8M publicado en GenBank 




      Para el marcador 16S, se ha observado que el haplotipo obtenido (longitud de 542 pb) 
para las muestras procedentes de Juazeiro, han presentado un fragmento de 527 pb igual 
al haplotipo T.jua-16S isolate209 publicado en GenBank (KC249026; Justi et al., 2014) 
y procedente de Uibaí/Bahia.  
      El análisis del gen ND1 completo, obtenido por primera vez para esta especie, ha 
originado 2 haplotipos nucleotídicos y 2 aminoacídicos distintos (1 correspondiente a las 
muestras de Ibipeba y otro a las muestras de Juazeiro), aunque las posiciones variables 
observadas entre ellos no hayan sido parsimónicamente informativas. 
      Para los genes CO1 y CytB, se han obtenido 3 y 2 haplotipos nucleotídicos diferentes, 
respectivamente. Para el gen CO1, las muestras procedentes de Ibipeba han 
proporcionado 2 haplotipos nucleotídicos nuevos, mientras que las muestras de Juazeiro 
han proporcionado 1 haplotipo nuevo. Para el gen CytB, se ha obtenido 1 haplotipo 
nucleotídico nuevo correspondiente a lo especímenes de Juazeiro, ya que las muestras 
procedentes de Ibipeba habían sido previamente analizadas en un trabajo anterior (Justi 
et al., 2014). Los haplotipos aminoacídicos de los genes CO1 y CytB obtenidos y aquéllos 
ya publicados, no han presentado posiciones variables entre ellos. 
      Estos resultados indicarían, que los marcadores del ADN ribosomal nuclear son más 
conservados (1 haplotipo de la región intergénica completa para todas las muestras 
analizadas, mientras que los marcadores mitocondriales han proporcionado varios 
haplotipos para las muestras procedentes de diferentes localidades geográficas en el 
Estado de Bahia) y que, hasta el momento, esta especie, que se encuentra solamente en 
este Estado de Brasil, no ha presentado cambios mutacionales no-silenciosos que 
modifiquen las secuencias aminoacídicas de los genes CO1 y CytB. 
       La posición taxonómica de esta especie dentro del complejo T. brasiliensis ha sido 
confirmada mediante todos los árboles filogenéticos analizados en el presente trabajo 
(Capítulo IV), además, se ha podido confirmar su ubicación más próxima genéticamente 
de T. brasiliensis con valores de bootstrap elevados. 
Triatoma sherlocki 
      Es la incorporación más reciente al complejo T. brasiliensis y, además, es la más 
atípica de todas las especies, conforme se ha visto en el Capítulo I de la presente Tesis. 
Los resultados de los análisis de la región intergénica completa de esta especie han 
proporcionado el mismo haplotipo para todas las muestras analizadas procedentes de 
diferentes localidades del Estado de Bahia (único Estado donde esta especie es encontrada 
hasta el momento). Este haplotipo obtenido ha sido idéntico al haplotipo T.she-CH5K de 
Gentio do Ouro/Bahia publicado en GenBank (KJ125149; Costa et al., 2016). 
      Para el gen 16S, se han obtenido 2 haplotipos diferentes: uno idéntico al haplotipo 
publicado T.she-16S isolate80 (sin información disponible de la procedencia y con una 
longitud de 542 pb) (GenBank: KC249068; Justi et al., 2014), para las muestras 
procedentes de Gentio do Ouro; y otro haplotipo, con solamente un nucleótido de 
diferencia del haplotipo anterior, para las muestras de Santo Inácio, municipio de Gentio 
do Ouro/Bahia.  
      Para el gen ND1 completo, cuyos haplotipos han sido obtenidos por primera vez para 
esta especie, los análisis de las secuencias han proporcionado 3 haplotipos nucleotídicos 
diferentes. Los haplotipos aminoacídicos de todas las muestras de Gentio do Ouro han 
resultado ser iguales entre ellos.  
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      El análisis de las secuencias obtenidas del gen CO1 de T. sherlocki, ha proporcionado 
2 haplotipos nucleotídicos y 2 haplotipos aminoacídicos diferentes, según la procedencia 
geográfica de las muestras: especímenes procedentes de la localidad de Bahia, cuyo dato 
de la localización exacta no se ha podido obtener; y especímenes procedentes de Gentio 
do Ouro. Los 2 haplotipos nucleotídicos obtenidos, con 4 posiciones variables entre ellos, 
han proporcionado 2 secuencias aminoacídicas distintas con 1 aminoácido de diferencia 
entre ellas.  
      Para el gen CytB, se han obtenido 2 haplotipos nucleotídicos y 2 haplotipos 
aminoacídicos nuevos, que, al igual que el gen CO1, han coincidido con las diferentes 
procedencias geográficas de las muestras. Entre los 2 haplotipos nucleotídicos obtenidos, 
se ha observado un total de 8 mutaciones transicionales, las cuales han proporcionado 
secuencias aminoacídicas con apenas 1 aminoácido de diferencia entre ellas. 
      Las diferencias nucleotídicas observadas entre los haplotipos de los diferentes genes 
mitocondriales obtenidos, han generado posiciones variables en las secuencias 
aminoacídicas, lo que podría indicar cambios adaptativos a las diferentes zonas de 
procedencia de las muestras (Hwang & Kim, 1999; Saccone et al., 2000; Simon et al., 
2006).  
      En cuanto a la posición taxonómica de T. sherlocki, los análisis filogenéticos para 
todos los marcadores moleculares estudiados en el presente trabajo (Capítulo IV), han 
indicado que esta especie pertenece al complejo T. brasiliensis y que se posiciona como 
especie hermana de T. melanica, conforme se ha visto en trabajos anteriores (Mendonça 
et al., 2009; 2014; Almeida et al., 2012; Correia et al., 2013; Gardim et al., 2014; Costa 
et al., 2016). 
     Morfológicamente, se ha visto como T. sherlocki es la especie más atípica cuando 
comparada con los demás miembros del complejo T. brasiliensis, destacándose sus alas 
cortas que le impiden volar, efecto que contrarresta con patas más largas que las demás 
especies del complejo. Estas características ayudan a la infestación activa de los 
domicilios, ya que pueden entrar andando desde el ambiente selvático y no volando 
puesto que, muchas veces los ecotopos naturales se encuentran a menos de 200 m de 
distancia de las casas (Almeida et al., 2009).   
      Se pensaba que T. sherlocki era una especie exclusivamente selvática y endémica del 
estado de Bahia (Alevi et al., 2013), al igual que T. melanica, consideradas especies 
hermanas (Monteiro et al., 2004). Actualmente, se ha hallado la especie T. sherlocki 
dentro de algunos domicilios, lo que hace pensar que son necesarios estudios constantes 
acerca de su distribución geográfica y su proceso de domiciliación (Almeida et al., 2009; 
2012; Costa & Lorenzo, 2009; Costa et al., 2014). 
Triatoma melanica 
      Los ejemplares estudiados de T. melanica, todos procedentes de la localidad de Paus-
Pretos en el Estado de Bahia, han generado haplotipos nucleotídicos y aminoacídicos 
nuevos para los diferentes marcadores moleculares analizados, excepto para el ITS-1.  
      Las secuencias de la región intergénica completa obtenidas en el presente trabajo para 
esta especie, han generado un nuevo haplotipo combinado: T.mel-CH5J, cuyo ITS-1 
(haplotipo J) es idéntico al publicado en GenBank (KJ125147 de Urandí/Bahia; Costa et 




      Todos los haplotipos de los genes mitocondriales obtenidos para esta especie han sido 
nuevos. Para el gen 16S, se ha observado que el haplotipo de T. melanica obtenido en el 
presente estudio (con una longitud de 542 pb), ha presentado un fragmento de 530 pb 
igual al publicado en GenBank (KC249041 y sin información disponible de la 
procedencia; Justi et al., 2014).  
      Los análisis de las secuencias obtenidas de los genes ND1, CO1 y CytB de T. 
melanica, han proporcionado 1 haplotipo nucleotídico y 1 aminoacídico nuevos para cada 
gen, además, cabe resaltar que se han obtenido por primera vez las secuencias completas 
de los genes ND1 y CytB de esta especie. Los haplotipos nucleotídicos de los genes CO1 
y CytB obtenidos en el presente estudio han sido comparados con los haplotipos 
depositados en GenBank, procedentes de Minas Gerais, y no se han observado cambios 
significativos en las secuencias aminoacídicas generadas. 
      Es la primera vez que se caracteriza genéticamente especímenes de T. melanica 
procedentes de Paus-Pretos/Bahia, localidad que se encuentra en la zona fronteriza con el 
Estado de Minas Gerais. Este hecho merece especial atención debido a que las 
poblaciones de esta especie, a pesar de estar restringidas geográficamente entre los 
Estados brasileños de Bahia y Minas Gerais, son más susceptibles a cambios climáticos, 
lo que puede llevarlas hacia la extinción o hacia un aumento del efecto de la deriva 
genética a la que están sometidas (Mendonça et al., 2009; Costa et al., 2014; Souza et al., 
2015).  
      Los análisis taxonómicos de todos los marcadores moleculares han confirmado su 
situación dentro del complejo T. brasiliensis y su proximidad filogenética a T. sherlocki 
y T. lenti. Con esta última, ha compartido nodo en todos los árboles analizados en el 
presente estudio (Capítulo IV), lo que confirmaría el estatus de especies hermanas, así 
como la inclusión de T. lenti dentro de este complejo de especies (Mendonça et al., 2009; 
Gardim et al., 2014; Mendonça et al., 2016; Oliveira et al., in press). 
Triatoma lenti y Triatoma petrocchiae 
      Estas dos especies han sido muy poco estudiadas, siendo clasificadas por Schofield 
& Galvão (2009), como miembros del subcomplejo Brasiliensis. Actualmente, con el 
incremento de los diversos estudios citogenéticos, morfológicos y filogenéticos de estas 
dos especies (Alevi et al., 2012b; 2013a; Gardim et al., 2014; Justi et al., 2014), no solo 
se ha podido confirmar sus posiciones dentro de este subcompejo, como también ha sido 
posible predecir la inclusión de las dos como miembros del complejo T. brasiliensis, 
siendo T. lenti especie hermana de T. melanica (Mendonça et al., 2016; Oliveira et al., in 
press). 
      A partir de los análisis de los diferentes marcadores moleculares hechos en el presente 
trabajo para estos dos triatominos, se ha podido obtener por primera vez las secuencias 
de la región intergénica completa de ambas especies, resultando en 1 haplotipo para todas 
las muestras analizadas de T. lenti (procedentes del Estado de Bahia), y 3 haplotipos para 
la muestras de T. petrocchiae (muestras procedentes de los Estados de Paraíba y Rio 
Grande do Norte). Los 3 haplotipos de la región intergénica completa de T. petrocchiae 
se diferencian solo en el ITS-2 (4 diferencias nucleotídicas entre ellos), confirmando que 
este espaciador es más susceptible a sufrir mutaciones que el ITS-1 (Mas-Coma & 
Bargues, 2009). 
      Para los marcadores del ADN mitocondrial, casi todos obtenidos por primera vez, se 
ha observado que las secuencias del 16S de T. lenti han generado 1 solo haplotipo para 
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todas las muestras analizadas. Las secuencias analizadas de T. petrocchiae han resultado 
en 4 haplotipos diferentes (con 5 posiciones variables entre ellos, de las cuales 4 de éstas 
han sido parsimónicamente informativas): 2 haplotipos para las muestras del Estado de 
Paraíba y 2 haplotipos para las muestras procedentes del Estado de Rio Grande do Norte.  
      Los haplotipos generados para la ND1 (gen completo) han sido obtenidos por primera 
vez para estas dos especies. Las secuencias analizadas de este marcador para T. lenti, han 
resultado en 2 haplotipos nucleotídicos y 2 aminoacídicos diferentes, uno para las 
muestras de la localidad de Bahia, cuya localización exacta no ha sido informada, y otro 
para las muestras de Macaúbas/Bahia. Entre los 2 haplotipos aminoacídicos se ha 
observado un cambio en el aminoácido 256: Isoleucina para las muestras de Macaúbas y 
Metionina para las otras muestras de Bahia. Para T. petrocchiae, se han obtenido 2 
haplotipos nucleotídicos diferentes, los cuales han proporcionado 1 único haplotipo 
aminoacídico. 
      Las secuencias analizadas del gen CO1 de T. lenti, han proporcionado 2 haplotipos 
nucleotídicos nuevos con 2 bases nucleotídicas diferentes entre ellos, que, al ser 
diferencias en la tercera posición del codón (mutaciones silenciosas), no han generado 
posiciones variables entre las secuencias aminoacídicas. Para T. petrocchiae, se ha 
obtenido 2 haplotipos nucleotídicos diferentes para la CO1, que, al igual que para T. lenti, 
las diferencias entre los nucleótidos han sido mutaciones sinónimas y no han generado 
haplotipos aminoacídicos deferentes. 
      Los análisis del gen CytB, han generado 2 haplotipos nucleotídicos y 2 haplotipos 
aminoacídicos diferentes para T. lenti (gen completo), cuyas posiciones variables han 
sido, en su gran mayoría, mutaciones silenciosas, salvo para el aminoácido 15: Valina 
para las muestras de Macaúbas e Isoleucina para las otras muestras de Bahia. Para T. 
petrocchiae, los análisis de este gen ha proporcionado 2 haplotipos nucleotídicos y 2 
haplotipos aminoacídicos con 1 único aminoácido diferente entre ellos.  
      Todos los análisis filogenéticos han confirmado la inclusión de T. lenti y T. 
petrocchiae dentro del complejo T. brasiliensis: T. lenti aparece compartiendo nodo con 
T. melanica (presentando altos valores de bootstrap) en los árboles filogenéticos 
analizados en el presente trabajo (Capítulo IV), confirmando la relación de especies 
hermanas; la especie T. petrocchiae se ha situado, en todos los árboles obtenidos en el 
presente estudio, en el mismo clado monofilético que las demás especies del complejo T. 
brasiliensis, posicionándose como un grupo hermano de los demás miembros de este 
complejo.  
       T. lenti y T. petrocchiae, antes consideradas especies “raras” y poco frecuentes, 
vienen ganando importancia como vectores de la enfermedad de Chagas debido al 
incremento de especímenes hallados en el entorno domiciliar y su capacidad de transmitir 
T. cruzi (Carcavallo et al., 1999a; Galvão et al., 2003; Gurgel-Gonçalves et al., 2012; 
Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2014). Resaltar, además, que debido a la gran similitud 
morfológica entre T. brasiliensis y T. petrocchiae, y al potencial vectorial de las demás 
especies del complejo T. brasiliensis (Almeida et al., 2016; Folly-Ramos et al., 2016), al 
cual pertenecen estas dos especies, es fundamental la caracterización genética y constante 
monitoramiento de estas especies con el fin de identificarlas correctamente y de que no 






Triatoma melanocephala, Triatoma tibiamaculata y Triatoma vitticeps 
      Estas tres especies han sido inicialmente clasificadas por Schofield & Galvão (2009), 
como miembros del subcomplejo Brasiliensis, aunque la posición taxonómica de T. 
tibiamaculata y T. vitticeps era dudosa. Posteriormente, diversos estudios las han 
clasificado fuera de este subcomplejo y más cercanas a otras especies e, incluso, a otros 
géneros, como es el caso de T. tibiamaculata, más próxima filogenéticamente a las 
especies del género Panstrongylus (Alevi et al., 2012a; 2013a; 2014; Gardim et al., 2014; 
Justi et al., 2014).  
      Las muestras analizadas de T. melanocephala en el presente estudio, todas 
procedentes del Estado de Bahia, han generado nuevos haplotipos para los diferentes 
marcadores moleculares: para la región intergénica completa, obtenida por primera vez 
para esta especie, se ha conseguido 1 haplotipo nuevo para todas las secuencias 
analizadas; para el gen 16S, se han obtenido 2 haplotipos diferentes, uno correspondiente 
a las muestras de Jequié y otro para las muestras de Poções; las secuencias del gen ND1 
analizadas (gen completo y obtenidas por primera vez en el presente trabajo) han 
generado 2 haplotipos nucleotídicos y 2 aminoacídicos diferentes, uno para las muestras 
procedentes de Jequié y el otro correspondiente a las muestras de Poções.  
      Los análisis del gen CO1 de T.melanocephala, han proporcionado 2 haplotipos 
nucleotídicos y 2 aminoacídicos nuevos, según las dos localidades ya mencionadas para 
el marcador ND1. Entre los 2 haplotipos nucleotídicos del gen CO1 de esta especie 
obtenidos en el presente estudio, se han observado un total de 7 mutaciones. Éstas han 
sido en su gran mayoría mutaciones silenciosas, ya que han proporcionado secuencias 
aminoacídicas con 1 único aminoácido de diferencia entre ellas.  
      Las secuencias analizadas del gen CytB de esta especie, han proporcionado 2 
haplotipos nucleotídicos y 2 aminoacídicos nuevos. Se ha podido observar un gran 
número de posiciones variables entre los haplotipos nucleotídicos del gen CytB obtenidos 
(14 mutaciones), lo que ha proporcionado haplotipos aminoacídicos con 8 posiciones 
variables entre ellos.  
      Los análisis de los diferentes haplotipos de los genes mitocondriales obtenidos en el 
presente trabajo, resaltan la gran diversidad genética observada para T. melanocephala, 
ya que se han hallado un número importante de mutaciones entre haplotipos obtenidos de 
especímenes procedentes de localidades muy próximas de un mismo Estado brasileño.  
      Los resultados de las secuencias analizadas de T. tibiamaculata (todas las muestras 
procedentes de Mogi Guaçu/São Paulo), han permitido obtener haplotipos nuevos para 
todos los marcadores moleculares estudiados. Se ha secuenciado por primera vez la región 
intergénica completa de este triatomino, con 1 haplotipo para todas las muestras 
analizadas; los resultados para el marcador 16S han proporcionado 1 haplotipo nuevo con 
un fragmento de 532 pb idéntico al haplotipo T.tib-16Sisolate177 depositado en GenBank 
y procedente de Mogi Guaçu (KC249080; Justi et al., 2014). Las secuencias del marcador 
ND1 (gen completo y secuenciado por primera vez) de esta especie, han generado 1 
haplotipo nucleotídico y 1 aminoacídico nuevos. 
      Para los genes CO1 y CytB de T. tibiamaculata, se han obtenido 1 haplotipo 
nucleotídico y 1 aminoacídico nuevos para cada gen analizado. Estos haplotipos 
obtenidos han sido comparados con los aquéllos publicados en GenBank y procedentes 
de la misma localidad (Mogi Guaçu/São Paulo), y se ha observado que: el haplotipo 
nucleotídico del gen CO1 obtenido en el presente trabajo (con una longitud de 693 pb), 
ha presentado un fragmento de 415 pb igual al haplotipo T.tib-CO1isolate177 publicado 
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en GenBank (KC249389; Justi et al., 2014); para el haplotipo nucleotídico del gen CytB 
de T. tibiamaculata obtenido en el presente estudio, se han podido hallar 3 posiciones 
variables con relación al haplotipo publicado T.tib-CytBisolate177 (KC249296; Justi et 
al., 2014). Al analizar las secuencias aminoacídicas de los genes CO1 y CytB de T. 
tibiamaculata obtenidas en el presente trabajo, se ha verificado que no han presentado 
posiciones variables con relación a los haplotipos publicados en GenBank procedentes de 
la misma localidad. 
      Estos resultados podrían indicar que para esta localidad, los genes analizados de T. 
tibiamaculata no presentan una gran variabilidad, auque serian necesarios estudios 
comparativos más amplios para analizar la diversidad genética de esta especie en 
diferentes localidades de Brasil. 
      Cabe destacar que los haplotipos de la región intergénica completa y de todos los 
genes mitocondriales obtenidos para T. tibiamaculata, han presentadao la mayor 
composición en AT entre todas las especies estudiadas en la presente Tesis. 
      Las muestras de T. vitticeps analizadas en el presente trabajo, procedentes de 
Guarapari/Espírito Santo y Pedra Azul/Minas Gerais, han originado nuevos haplotipos 
para todos los marcadores moleculares estudiados. La región intergénica completa de esta 
especie ha sido obtenida por primera vez y ha generado 2 haplotipos distintos (con un 
total de 6 posiciones variables entre ellos) según las diferentes localidades, presentado las 
mayores longitudes (1560 y 1562 pares de bases para la región intergénica completa) 
entre todas las especies estudiadas. 
      Para el gen 16S de T. vitticeps, se han obtenido 2 haplotipos diferentes, según las 2 
localidades de procedencia de las muestras. Entre estos 2 haplotipos se han podido 
observar 11 posiciones variables. Para los demás genes mitocondriales, ND1 completo 
(obtenido por primera vez en el presente estudio), CO1 y CytB, solo se han podido 
analizar los especímenes de T. vitticeps procedentes de 1 localidad. El análisis de las 
secuencias obtenidas para estos genes ha proporcionado 1 haplotipo nucleotídico y 1 
aminoacídico nuevos para cada gen. El hecho de que se haya observado un número de 
mutaciones elevado con relación al carácter conservado del gen 16S, merece especial 
atención. Con la imposibilidad de analizar tales diferencias en los demás genes 
mitocondriales, se resalta la necesidad de un estudio que abarque poblaciones de 
diferentes localidades de esta especie y diferentes genes mitocondriales para un posible 
análisis de la variabilidad genética de este triatomino. 
       Los árboles filogenéticos de todos los marcadores analizados en el presente estudio 
(Capítulo IV), han ubicado a T. melanocephala, T. tibiamaculata y T. vitticeps más 
distantes genéticamente de las demás especies estudiadas del género Triatoma y más 
cercanas a las especies del género Panstrongylus, lo que confirmaría la exclusión de estas 
3 especies del subcomplejo Brasiliensis (Alevi et al., 2012a; 2013a; Gardim et al., 2014; 
Justi et al., 2014; Guerra et al., 2016).  
      Hay que resaltar, además, que T. melanocephala y T. vitticeps se han localizado, en 
todos los árboles filogenéticos analizados, muy próximas entre ellas, compartiendo nodo 
común (con alto soporte estadístico). Todos los resultados obtenidos para los análisis de 
las distancias genéticas y árboles filogenéticos han confirmado la gran proximidad entre 
estos dos vectores (consideradas especies hermanas) (Gardim et al., 2014). 
      T. tibiamaculata se ha localizado, en todos los árboles filogenéticos analizados, dentro 
del clado que incluye las especies del género Panstrongylus, confirmando los resultados 




análisis de las distancias genéticas entre todas las especies del género Triatoma 
estudiadas, T. tibiamaculata ha presentado los valores más altos de diferencias 
nucleotídicas entre las demás especies.  
      La estrecha relación entre T. tibiamaculata y las especies del género Panstrongylus 
resalta la necesidad de una revisión taxonómica para posible reclasificación de esta 
especie. Este hecho, unido a la gran capacidad de las especies del género Panstrongylus 
de transmitir T. cruzi, su amplia distribución geográfica e importancia en el proceso de 
domiciliación, exige que se intensifique la vigilancia de T. tibiamaculata. 
5.1.2. Género Panstrongylus 
      Este apartado de dividirá en diferentes partes de acuerdo con las diferentes especies 
del género Panstrongylus estudiadas. 
Panstrongylus megistus 
      Los análisis de las secuencias de los diferentes marcadores moleculares de esta 
especie, cuya relevancia epidemiológica ya se ha comentado en el Capítulo I del presente 
estudio, han generado diversos haplotipos distintos según las diferentes localidades 
geográficas de procedencia de las muestras: Seabra/Bahia y Juquiá/São Paulo. 
      Para la región intergénica completa, se han obtenido 3 haplotipos diferentes según la 
procedencia de las muestras: las de Seabra/Bahia han generado 2 haplotipos distintos, uno 
similar al publicado P.meg-CH1S de São Paulo y Sergipe (Genbank: HF678472; 
Cavassin et al., 2014), y un segundo haplotipo, el P.meg-CH10S, cuyo ITS-1 (haplotipo 
P.meg-HS; Cavassin et al., 2014) se corresponde a muestras procedentes de São Paulo y 
Sergipe, y el ITS-2 (haplotipo P.meg-H10; Cavassin et al., 2014), procedente de Minas 
Gerais. Las muestras analizadas procedentes de São Paulo han proporcionado un 
haplotipo idéntico al haplotipo P.meg-CH9Q de Rio Grande do Sul publicado en 
GenBank (HF678470; Cavassin et al., 2014). Esta gran diversidad de haplotipos confirma 
la relación entre la variedad genética y la dispersión geográfica que caracteriza este vector 
(Barbosa et al., 2006; Patterson et al., 2009; Cavassin et al., 2014). 
      Todos los marcadores del ADN mitocondrial analizados de P. megistus han originado 
haplotipos nucleotídicos y aminoacídicos nuevos. Para el gen 16S, se han obtenido 2 
haplotipos nuevos: uno para las muestras procedentes de Seabra/Bahia y otro para las 
muestras de Juquiá/São Paulo, los cuales han presentado solamente 1 nucleótido de 
diferencia entre ellos. Para el gen ND1 completo se han obtenido 2 haplotipos 
nucleotídicos y 2 haplotipos aminoacídicos diferentes según los dos Estados de 
procedencia de las muestras, con 19 y 6 diferencias nucleotídicas y aminoacídicas, 
respectivamente, entre los 2 haplotipos obtenidos. 
      Las secuencias analizadas de los genes CO1 y CytB, al igual que para los anteriores 
marcadores comentados, han proporcionado 2 haplotipos nucleotídicos y 2 aminoacídicos 
distintos según la procedencia geográfica de las muestras. Entre los 2 haplotipos 
nucleotídicos obtenidos para el gen CO1, se han podido observar 10 posiciones variables. 
Estos haplotipos nucleotídicos han proporcionado 2 haplotipos aminoacídicos con 9 
posiciones variables entre ellos. El gen CytB, ha presentado un gran número de posiciones 
nucleotídicas (16) y aminoacídicas (9) variables entre los 2 haplotipos obtenidos, según 
procedencia de las muestras. 
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      En cuanto a los análisis filogenéticos, los distintos árboles obtenidos en el presente 
trabajo han podido confirmar la posición taxonómica de P. megistus en el clado al cual 
pertenecen las especies del género Panstrongylus, ubicándose en un grupo separado de 
las demás especies de este género estudiadas. 
      El gran número de diferencias observadas entre los distintos haplotipos de los 
diferentes marcadores moleculares de P. megistus obtenidos en el presente estudio, 
confirma su gran variabilidad genética, su capacidad de adaptación a todos los ecotopos 
y a diferentes biomas. Cabe resaltar, además, que esta especie está considerada 
actualmente como el principal vector autóctono de la enfermedad de Chagas en el centro, 
este y regiones del sudeste de Brasil, con la distribución más amplia en el país, lo que 
destaca la importancia de una constante vigilancia e incesantes estudios acerca de este 
vector (Patterson et al., 2009; Gurgel-Gonçalves et al., 2012; Cavassin et al., 2014). 
Panstrongylus geniculatus 
      Esta es la especie del género Panstrongylus más ampliamente distribuida en las 
Américas y segunda especie con la mayor distribución geográfica en Brasil. A parte de 
su amplia distribución, este vector merece especiel atención debido a su gran capacidad 
de invadir domicilios y colonizar diferentes regiones bioclimáticas (Patterson et al., 2009; 
Gurgel-Gonçalves et al., 2012). 
      En el presente trabajo, los análisis de los marcadores moleculares han permitido 
obtener diferentes haplotipos para las muestras de esta especie de triatomino (procedentes 
del Estado de Bahia). Las secuencias de la región intergénica completa de este vector han 
proporcionado 1 haplotipo nuevo. Los marcadores del ADN mitocondrial de este vector 
han generado nuevos haplotipos para los genes 16S y ND1: para el 16S, se ha obtenido 1 
haplotipo que ha presentado 23 posiciones variables entre éste y las dos secuencias de 
este gen publicadas en GenBank procedente de Costa Rica (JQ897822; Hwang & 
Weirauch, 2012; y AF394593; Hypsa et al., 2002) para esta especie; las secuencias 
obtenidas para el gen ND1 completo han proporcionado 1 haplotipo nucleotídico y 1 
haplotipo aminoacídico nuevos, con 67 y 14 posiciones variables con relación al 
haplotipo de esta especie publicado en GenBank (AM980628; Mas-Coma & Bargues, 
2009) procedente de Ecuador. 
    A partir de los análisis de los diferentes haplotipos de P. geniculatus obtenidos en el 
presente estudio, se ha podido observar un gran número de posiciones variables entre las 
secuencias obtenidas en el presente trabajo y aquéllas publicadas en Genbank de otros 
países, indicando una gran variabilidad genética entre especímenes procedentes de Brasil 
y otras localidades geográficas. Este hecho destaca la necesidad de estudios genéticos y 
comparativos entre muestras de este triatomino de diferentes países para conclusiones 
más robustas acerca de la diversidad genética de esta especie. 
    En cuanto a la posición taxonómica de P. geniculatus, en todos los árboles filogenéticos 
analizados para este vector, se ha podido comprobar su ubicación en el clado al que 
pertenecen las especies del género Panstrongylus. Además, ha compartido nodo con P. 
lutzi, en los árboles en que ambas especies han sido estudiadas, lo que podría confirmar 
la proximidad genética entre estas dos especies y una mayor distancia de especies como 
P. megistus (Marcilla et al., 2002; Justi et al., 2014).   
      Por primera vez se ha secuenciado el ADN de diferentes marcadores moleculares de 
muestras de este triatomino procedentes de la región Nordeste de Brasil (Bahia). Este 




importancia para los futuros estudios genéticos, el proceso de domiciliación y las 
campañas de control vectorial en Brasil.  
Panstrongylus lutzi 
      Este vector, autóctono de Brasil y con la tercera distribución más amplia del género 
Panstrongylus, está considerado como uno de los vectores secundarios más importantes 
en el país. Merece especial atención debido a su capacidad de invadir los domicilios 
volando y sus altas tasas de infección natural por T. cruzi (Garcia et al., 2005; Patterson 
et al., 2009; Galvão & Gurgel-Gonçalves, 2012), conforme ya se ha visto en el Capítulo 
I del presente trabajo. 
      Debido a la dificultad para amplificar el ADN de esta especie, no se ha podido obtener 
las secuencias de algunos de los marcadores moleculares analizados en la presente Tesis.  
      Se ha obtenido por primera vez las secuencias del ITS-1 de este triatomino. Los 
análisis de este marcador han proporcionado 1 haplotipo con una longitud de 682 pb para 
todas las muestras procedentes de Curaçá/Bahia.  
      Para el gen 16S, se ha obtenido 1 haplotipo nuevo, el cual ha presentado 49 posiciones 
variables (la gran mayoría de los cambios han sido transiciones nucleotídicas) con 
relación a los otros 2 haplotipos de este gen de esta especie publicados en GenBank: 1 
haplotipo cuya origen no ha sido informada (AY035449; Hypsa et al., 2002) y otro 
procedente de Ceará (KC248969; Justi et al., 2014). El hecho de que se haya observado 
un número de mutaciones elevado con relación al carácter conservado del gen 16S, 
merece especial atención. Con la imposibilidad de analizar tales diferencias en los demás 
genes mitocondriales, se resalta la necesidad de un estudio que abarque poblaciones de 
diferentes localidades de esta especie y diferentes genes mitocondriales para un posible 
análisis de la variabilidad genética de este triatomino. 
      Los análisis de los árboles filogenéticos (Capítulo IV) de los marcadores que se han 
podido analizar para P. lutzi, han ubicado a esta especie más próxima de P. geniculatus y 
en un clado separado de las demás especies de este género (con elevado soporte 
estadístico), lo que confirmaría los resultados observados por Justi et al. (2014). 
      Hay que resaltar la necesidad de futuros estudios sobre este vector, ya que se ha 
incrementado en los últimos años su presencia en el peri e intradomicilio (Vinhaes & 
Dias, 2000; Freitas et al., 2004; Dos santos et al., 2016). 
Panstrongylus herreri 
      Conforme lo comentado anteriormente en el Capítulo I del presente trabajo, este 
vector (sinónimo de P. lignarius) presenta una gran importancia epidemiológica debido 
a su potencial sinantrópico y como especie conectora entre los ciclos silvestres y 
domésticos (Carcavallo et al. 1998b; Gaunt & Miles, 2000; Patterson et al., 2009).  
      Las secuencias de los marcadores moleculares analizados de esta especie, han 
permitido obtener nuevos haplotipos. Para la región intergénica completa, el haplotipo 
generado para las muestras analizadas, todas procedentes de Belém/Pará, ha sido similar 
a los haplotipos ya publicados en GenBank: ITS-1 (AM949584; Mas-Coma & Bargues, 
2009) e ITS-2 (AJ306550; Marcilla et al., 2002), ambos correspondiente a muestras de 
Ecuador. 
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      Para el gen 16S, se ha obtenido 1 haplotipo nuevo. Este haplotipo (longitud de 540 
pb) ha presentado un fragmento de 280 pb idéntico al haplotipo publicado en GenBank 
(AF028742; Stothard et al., 1997), sin información disponible de la procedencia.   
      Las secuencias obtenidas del gen ND1 completo de P. herreri, han proporcionado 1 
haplotipo nucleotídico idénticos al haplotipo de esta especie publicado en GenBank:   
AM980627 (Mas-Coma & Bargues, 2009) procedente de Ecuador. 
      Los análisis de las secuencias obtenidas para el gen CO1 de este triatomino, han 
proporcionado 1 haplotipo nucleotídico y 1 aminoacídico nuevos. El haplotipo 
nucleotídico obtenido (705 pb) ha presentado 3 posiciones variables cuando comparado 
con el único haplotipo de este gen publicado en GenBank para esta especie, con una 
longitud de 1431 pb (AF449141; Gaunt & Miles, 2002). Estas 3 diferencias nucleotídicas 
han sido mutaciones en la segunda posición de los codones, lo que ha generado 3 
diferencias aminoacídicas entre los haplotipos obtenido y publicado. 
      Para el gen CytB analizado para esta especie, se ha podido obtener 1 haplotipo 
nucleotídico y 1 aminoacídico nuevos. El haplotipo nucleotídico obtenido (777 pb) ha 
sido comparado con el único haplotipo publicado en GenBank para esta especie, con una 
longitud de 423 pb y sin información disponible de la procedencia (P. lignarius 
KX109902; Diaz et al., 2016), y se han observado 10 bases nucleotídicas diferentes y 5 
aminoácidos diferentes entre ellos. 
      Los resultados de los diferentes marcadores moleculares analizados para P. herreri, 
han permitido observar una baja variabilidad genética entre especímenes procedentes de 
diferentes países, como se ha podido verificar en los análisis de la región integénica 
completa y del gen ND1, donde los haplotipos de los especímenes procedentes de del 
Estado de Pará/Brasil obtenidos, han sido idénticos a los publicados en GenBank 
procedentes de Ecuador.  
      En cuanto a los análisis taxonómicos de esta especie, se ha podido observar que en 
todos los árboles filogenéticos obtenidos (Capítulo IV), P. herreri se ubica como un grupo 
separado dentro del clado del género Panstrongylus. 
      Conforme se ha comentado anteriormente en el Capítulo I del presente trabajo, no hay 
muchos análisis genéticos relacionados con P. herreri en Brasil, resaltando la necesidad 
de ampliar los estudios acerca de esta especie con el objetivo de una mayor 
caracterización e identificación de esta especie para mayor control y vigilancia 
epidemiológica. 
5.1.3. Género Rhodnius 
      Al igual que para los anteriores géneros, esta sección de dividirá en diferentes partes 
de acuerdo con las diferentes especies del género Rhodnius estudiadas. 
Rhodnius neglectus 
       Especie endémica de Brasil, predominantemente silvestre y presente en palmeras de 
diferentes géneros, ha sido hallada colonizando domicilios en diversas ocasiones y en 
diferentes Estados de Brasil en los que se encuentra (Gurgel-Gonçalves & Cuba, 2007; 





      Los análisis de las secuencias obtenidas han generado nuevos haplotipos para todos 
los marcadores moleculares analizados de este vector.  
      Se ha obtenido por primera vez las secuencias del ITS-1 de este triatomino. Los 
análisis de este marcador han proporcionado1 haplotipo con una longitud de 178 pb para 
todas las muestras procedentes de Uberaba/Minas Gerais. No ha sido posible obtener la 
secuencia del marcador ITS-2 debido a dificultades en la amplificación del mismo. 
      Las secuencias obtenidas del gen 16S de R. neglectus, han proporcionado 2 haplotipos 
nuevos para las muestras procedentes de Frutal y Uberaba en el Estado de Minas Gerais, 
con 12 posiciones variables entre ellos. El hecho de que los especímenes de esta especie 
sean de procedencias geográficas muy cercanas entre sí y se haya observado un número 
de mutaciones elevado con relación al carácter conservado del gen 16S, merece especial 
atención. 
      El análisis del gen ND1 completo (obtenido por primera vez para esta especie) de 
especímenes procedentes Frutal/Minas Gerais, ha proporcionado 1 haplotipo nucleotídico 
y 1 aminoacídico nuevos.  
      Para el gen CO1, igualmente obtenido por primera vez para esta especie, las 
secuencias analizadas de especímenes procedentes de Uberaba/Minas Gerais han 
proporcionado 1 haplotipo nucleotídico y 1 aminoacídico nuevos.  
       Las secuencias del gen CytB de R. neglectus de las muestras procedentes de Uberaba, 
han proporcionado 1 haplotipo nucleotídico y 1 haplotipo aminoacídico nuevos. Este 
haplotipo nucleotídico obtenido (longitud de 792 pb) ha presentado 1 única diferencia 
(transición en base 291) con relación al haplotipo JX273156 (longitud de 663 pb) (Abad-
Franch et al., 2013) procedente del Estado de Tocantins. Esta mutación puntual no ha 
generado posiciones variables entre las secuencias aminoacídicas. 
       Los resultados observados para los genes 16S y CytB de esta especie y la obtención 
de las secuencias de los genes ND1 y CO1 por primera vez, resalta la necesidad de un 
estudio más amplio entre muestras de diferentes localidades geográficas de esta especie 
para un posible análisis de la variabilidad genética de este triatomino.      
         Los análisis de los árboles filogenéticos en base a los marcadores moleculares del 
ADN mitocondrial y en conjunto con los marcadores del ADN ribosomal nuclear 
(Capítulo IV), han situado a esta especie muy próxima de la especie R. robustus y más 
alejada (en un grupo distinto) de la especie R. pictipes, también estudiada en la presente 
Tesis. Este resultado confirma la posición de R. neglectus y R. robustus en un grupo de 
especies crípticas distinto del grupo al cual pertenece R. pictipes, conforme comentado 
antriormente en el Capítulo I (Monteiro et al., 2000; Paula et al., 2007; Schofield & 
Galvão, 2009; Ravazi et al., 2016). 
      Como se ha podido observar, en el presente estudio se ha conseguido obtener nuevos 
haplotipos de diferentes marcadores moleculares para esta especie, algunos de ellos, 
genes secuenciados por primera vez. Este hecho es de gran importancia ya que, al 
pertenecer a un grupo de especies muy similares morfológicamente, la caracterización 
genética es uno de los métodos fundamentales para distinguirlas y poder diseñar 








      Para esta especie de triatomino, las muestras analizadas han sido de países fronterizos 
a Brasil, como Perú y Venezuela, los cuales comparten la subregión del Amazonas, bioma 
característico de este vector (Abad-Franch & Monteiro, 2007; Galvão & Gurgel-
Gonçalves, 2014). Debido al aumento del número de casos de la enfermedad de Chagas 
en esta región y de la gran similitud morfológica entre R. robustus y R. prolixus, 
importante vector de la enfermedad en países limítrofes a Brasil (Medone et al., 2015; 
Angulo-Silva et al., 2016), se ha considerado de gran relevancia el estudio genético de 
estos especímenes. 
      El análisis de las secuencias de la región intergénica completa de las muestras 
procedentes de Lima/Perú y Venezuela (sin información de localidad exacta), ha 
proporcionado 2 haplotipos nuevos de acuerdo con el país de los que han procedido las 
muestras. Estos 2 haplotipos obtenidos en el presente trabajo para las muestras de Perú y 
Venezuela, han presentado un ITS-1 idéntico entre ellos y con 1 única posición variable 
con relación al haplotipo de ITS-1 de esta especie publicado en GenBank procedente de 
Venezuela (AM949587; Mas-Coma & Bargues, 2009); para el ITS-2, las secuencias de 
los 2 haplotipos obtenidos en la presente Tesis han presentado 4 posiciones variables entre 
ellos. 
      Las secuencias obtenidas para los marcadores moleculares del ADN mitocondrial de 
esta especie han resultado en haplotipos nuevos para el 16S, ND1 y CytB.  
      Para el marcador 16S, se han obtenido 2 haplotipos nuevos según el país de las 
muestras, presentando entre ellos 14 posiciones nucleótidicas diferentes. El haplotipo 
obtenido para las muestras de Lima/Perú (longitud de 500 pb) ha presentado 8 posiciones 
variables con relación al haplotipo de Madre de Dios/Perú (longitud de 316 pb) publicado 
en GenBank (EU827206; Ceretti et al., 2008). Para las muestras de Venezuela (longitud 
de 500 pb) se han observado 3 posiciones variables con relación al haplotipo de Madre 
de Dios/Perú. 
      El análisis del gen ND1 completo de esta especie ha proporcionado 2 haplotipos 
nucleotídicos y 2 haplotipos aminoacídicos diferentes según la procedencia de las 
muestras: para las muestras procedentes de Perú, se han obtenido 1 haplotipo nucleotídico 
y 1 aminoacídico nuevos para este marcador; las muestras procedentes de Venezuela han 
proporcionado un haplotipo idéntico al publicado en GenBank para esta especie 
(AM980633; Mas-Coma & Bargues, 2009) también procedente de Venezuela. Entre los 
2 haplotipos obtenidos se han observado 65 diferencias nucleotídicas y 16 aminoacídicas. 
      Los haplotipos obtenidos para el gen CytB de R. robustus han sido diferentes de 
acuerdo con las localidades de procedencia de las muestras: (i) para aquéllas procedentes 
de Perú, las secuencias analizadas para este gen han proporcionado 1 haplotipo 
nucleotídico y 1 aminoacídico nuevos. Este haplotipo nucleotídico obtenido (con 795 pb) 
ha presentado un fragmento de 663 pb idéntico al haplotipo “clone roEC haplotipo G” 
publicado en GenBank (AF421341; Monteiro et al., 2003; con 663 pb) de Napo/Ecuador. 
Esta similitud podría ser debido a la proximidad de las localidades de procedencia de las 
muestras, lo que indicaría un flujo genético entre ambos países (Monteiro et al., 2003); 
(ii) para las muestras analizadas de Venezuela, se han obtenido 1 haplotipo nucleotídico 
y 1 aminoacídico nuevos. Este haplotipo nucleotídico obtenido (795 pb) ha presentado 
apenas 1 posición nucleotídica variable con relación al haplotipo “isolate roVE2e 
cytochrome b” (663 pb) procedente de Venezuela, publicado en GenBank (EF011719; 
Monteiro et al., 2003). Esta diferencia aminoacídica ha sido en la tercera posición del 




      A partir de los resultados de los análisis de los diferentes marcadores moleculares de 
R. robustus, se ha podido observar un número bajo de posiciones variables entre los 
haplotipos obtenidos en el presente trabajo y aquéllos publicados en GenBank 
procedentes del mismo país o de países cercanos.  
      Los árboles filogenéticos obtenidos en el presente trabajo (Capítulo IV) para esta 
especie, han ratificado la posición taxonómica de R. robustus en el clado al cual pertenece 
el género Rhodnius, así como su ubicación más próxima a las otras especies del “grupo 
robustus”. En todos los árboles se han visto 2 grupos diferenciados, con altos valores de 
bootstrap, distinguiendo los 2 grupos de especies crípticas presente en este género, 
confirmando los estudios de Monteiro et al. (2000); Schofield & Galvão (2009); Justi et 
al. (2014). 
Rhodnius pictipes 
      Rhodnius pictipes, al igual que los anteriores vectores del género Rhodnius 
comentados, pertenece a un complejo de especies crípticas, el “grupo pictipes” (Monteiro 
et al., 2000; Abad-Franch & Monteiro, 2007; Schofield, & Galvão, 2009). Debido a esto, 
es muy importante la diferenciación genética de estas especies morfológicamente 
similares para las efectivas medidas de control y estudios epidemiológicos. 
      En el presente trabajo, se han obtenido nuevos haplotipos para todos los marcadores 
moleculares analizados de esta especie, cuyas muestras han procedido de Belém, en el 
Estado de Pará, y de Tocantinópolis, en el Estado de Tocantins.  
      Se ha obtenido por primera vez la secuencia de la región intergénica completa de este 
vector, cuyas secuencias analizadas han proporcionado 2 haplotipos diferentes según las 
2 localidades geográficas de procedencia de los especímenes estudiados. Entre estos 2 
haplotipos obtenidos en el presente estudio y el haplotipo del ITS-2 de esta especie 
publicado en GenBank (FJ887796; Justi et al., 2010) procedente del Estado de Pará, se 
han podido observar 6 bases nucleotídicas diferentes entre ellos. 
      Para el marcador 16S, las secuencias obtenidas en el presente estudio para esta especie 
han proporcionado 1 haplotipo nuevo para todas las muestras analizadas. El hecho de que 
todas las muestras, procedentes de 2 Estados brasileños diferentes, hayan resultado en 1 
solo haplotipo, es algo insólito para este marcador, el cual, en el presente estudio, ha 
presentado una mayor variación genotípica entre haplotipos de una misma especie. 
Además, comparándose el haplotipo del gen 16S obtenido (longitud de 541 pb) con el 
haplotipo publicado en GenBank procedente de Abaetetuba/Pará (541 pb) (KC248982; 
Justi et al., 2014), solamente se ha observado 1 posición variable.  
      El gen ND1 completo ha sido obtenido por primera vez para esta especie. Las 
secuencias obtenidas para este gen, han proporcionado 2 haplotipos nucleotídicos y 2 
aminoacídicos distintos según la localidad de procedencia de las muestras. Entre estos 2 
haplotipos nucleotídicos obtenidos se han podido observar 3 posiciones nucleotídicas 
variables, las cuales han proporcionado 1 única posición variable entre los haplotipos 
aminoacídicos. Este resultado demuestra, una vez más, que entre las muestras de estas 
dos localidades hay una baja variabilidad genética. 
      Los análisis de las secuencias obtenidas para el gen CO1 de R. pictipes, al igual que 
para el gen ND1, han proporcionado 2 haplotipos nucleotídicos y 2 aminoacídicos 
nuevos, según la procedencia de las muestras. Entre estos haplotipos obtenidos, se han 
podido observar 3 posiciones nucleotídicas variables, las cuales han proporcionado 
haplotipos aminoacídicos con 2 posiciones variables entre ellos. 
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      En cuanto al gen CytB, al igual que los anteriores genes analizados para esta especie, 
las secuencias obtenidas para esta especie han proporcionado 2 haplotipos nucleotídicos 
y 2 aminoacídicos nuevos según los 2 Estados de procedencia de las muestras (Pará y 
Tocantins). Se han observado 2 posiciones variables entre los 2 haplotipos nucleotídicos 
obtenidos. En cuanto a los 2 haplotipos aminoacídicos obtenidos, se ha observado 1 
posición aminoacídica variable entre ellos. 
      A partir de estos resultados, se podría afirmar que entre estos 2 Estados fronterizos no 
se han observado muchos cambios genotípicos, ya que, para los marcadores del ADN 
mitocondrial, que presentan altas tasas de evolución, no se han visto muchas posiciones 
nucleotídicas variables. Este hecho podría indicar que hay un flujo genético entre estas 
dos localidades. 
      En cuanto a los análisis filogenéticos (Capítulo IV), todos los árboles obtenidos en el 
presente trabajo han ubicado a este vector en el clado del género Rhodnius. Además, los 
haplotipos obtenidos de esta especie para todos los marcadores analizados, se han situado 
en un grupo diferente a los que se han localizado las especies R. neglectus y R. robustus 
(con alto soporte estadístico), lo que certificaría los 2 grupos (“grupo robustus” y “grupo 
pictipes”) diferenciados de especies crípticas que presenta este género, de acuerdo con 
Monteiro et al. (2000); Schofield & Galvão (2009); Justi et al. (2014). 
       
























5.2. DISTRIBUCIÓN GEOGRÁFICA DE LOS TRIATOMINOS E 
IMPLICACIONES EN EL CONTROL DE LA ENFERMEDAD DE 
CHAGAS 
5.2.1. Distribución geográfica y el proceso de domiciliación vectorial  
      La gran mayoría de las especies estudiadas, de los géneros Triatoma, Panstrongylus 
y Rhodnius, en el presente trabajo, de distintas distribuciones geográficas de Brasil, Perú 
y Venezuela, ya han presentado, por lo menos en alguna ocasión, algún indicio de 
invasión al entorno humano e, incluso, muchas de ellas ya han colonizado los domicilios, 
siendo consideradas “especies domésticas” (Waleckx et al., 2015).  
     La presencia de triatominos en un área es un fenómeno complejo que puede estar 
influenciado por factores medioambientales, demográficos y socioeconómicos, así como 
cambios antropogénicos.  
      La deforestación, la fragmentación de los bosques y la ocupación humana, que podría 
llevar a la extinción de los animales que son reservorios de T. cruzi, de los cuales se 
alimentan los vectores de la enfermedad de Chagas, son algunos de los factores 
influyentes en el proceso de invasión al entorno doméstico por parte de los vectores 
triatominos. Estas circunstancias, unidas a los factores socioeconómicos y la atracción de 
los triatominos a las fuentes de luces artificiales, pueden influir en el proceso de 
colonización del medio domiciliar (Dias-Lima & Sherlock, 2000; Canale et al., 2012; 
Gottdenker et al., 2012; Pacheco-Tucuch et al., 2012; Vinhaes et al., 2014; Ribeiro et al., 
2015). 
      En este proceso de adaptación de los triatominos al entorno doméstico, se pueden 
observar cambios en distintos aspectos, tales como biológicos, genéticos y evolutivos. En 
conjunto, estas características interactúan con la finalidad de completar el proceso de 
domesticación definitivo, donde la pérdida de plasticidad ecológica y la capacidad de 
propagación del insecto deben de combinar sus efectos para producir cambios 
obligatorios en sus hábitos. 
       En el presente estudio, la gran mayoría de los vectores analizados han procedido del 
medio silvestre de diversos Estados de Brasil. Los resultados de los diferentes marcadores 
moleculares analizados para estos triatominos y los haplotipos generados, muchos de los 
cuales obtenidos por primera vez, han proporcionado nuevas informaciones genotípicas, 
así como la detección de cambios genéticos intra e interpoblacionales. Asimismo, se ha 
verificado algunas modificaciones nucleotídicas en los genes del ADN mitocondrial entre 
muestras de la misma especie de diferentes ecotopos, como se ha podido ver con los 
análisis de los haplotipos resultantes de T. pseudomaculata (silvestre e intradomicilio), T. 
brasiliensis (silvestre y peridomicilio) y T. petrocchiae (silvestre y peridomicilio), aunque 
estas variaciones no hayan afectado a la secuencia aminoacídica de las proteínas, lo que 
podría indicar que los vectores analizados están todavía en proceso de adaptación al 
entorno domiciliar o que estos especímenes son intrusivos o domiciliados (no presentan 
su ciclo vital completo dentro de los domicilios) (Waleckx et al., 2015). 
      Para que la adaptación domiciliar sea definitiva, se ha visto que existen algunos pasos 
que podrían tener lugar durante el proceso de domiciliación de los triatominos: (i) puesto 
que sólo una parte de los genotipos silvestres puede tener éxito en el establecimiento de 
colonias domésticas duraderas, se asume que hay una cierta restricción de la variabilidad 
genética durante la fase temprana del proceso; (ii) la dipersión de los vectores depende 
del hospedador, ya que en algunos casos estos insectos podrían ser transportados por los 
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humanos hacia grandes distancias geográficas, fuera de sus habituales limitaciones 
ecológicas, un hecho de gran relevacia epidemiológica; (iii) como consecuencia del 
aislamiento del foco silvestre original y el efecto fundador de las nuevas áreas de 
colonización, se espera una pérdida de variabilidad genética; (iv) mientras el proceso de 
adaptación al nuevo entorno va teniendo lugar, su ciclo de vida y características 
fenotípicas y genotípicas se van adecuando exclusivamente al ambiente doméstico. 
Algunos estudios han demostrado que algunas poblaciones de triatominos con altos 
niveles de endogamia pueden presentar evidencias externas de inestabilidad en el 
desarrollo, tales como un aumento en la asimetría corporal (Dujardin, 1998; Schofield et 
al., 1999; Borges et al., 2000), una disminución del tamaño corporal (Dujardin et al. 
1997a; 1997b; 1998), así como una reducción del dimorfismo sexual (Dujardin et al., 
1999) (Panzera et al., 2004; Costa & Lorenzo, 2009; Ribeiro et al., 2015). 
      Cabe destacar que para que la transmisión de T. cruzi sea estable y capaz de producir 
casos endémicos de la enfermedad de Chagas con la consiguiente generación de casos 
crónicos sintomáticos, se requiere más que la presencia y circulación del parásito en el 
entorno peridoméstico. Es necesario que los mismos hábitats sean compartidos por los 
vectores y el hombre, ya que los triatominos tendrán que alimentarse y reproducirse 
regularmente. Para que este proceso tenga lugar, a parte de las características ya citadas 
en el anterior párrafo, también hay que tener en cuenta el área geográfica, los aspectos 
medioambientales y los aspectos antropomórficos del entorno donde se establecerán los 
vectores (Dias & Dias, 1968; Litvoc et al., 1990; Schofield et al., 1999; Lima et al., 2015).  
      Desde un punto de vista demográfico y económico, la colonización de vastas áreas de 
Sudamérica, incluyendo el interior del sur, centro y noreste de Brasil, fue caracterizado 
por el sistema de latifundios, la desigualdad social y la pobreza extrema. Estos aspectos 
generan el hábitat apropriado donde el hombre y los vectores de T. cruzi podrían coexistir, 
como por ejemplo las viviendas de barro con un marco de madera, típicas de las 
localidades rurales y más pobres del interior de los países de Sudamérica, Centroamérica 
y México, cuyas paredes y grietas proporcionan refugio para los triatominos durante el 
día y la posibilidad de salir para alimentarse de los residentes por la noche (Dias & 
Schofield, 1999; Dias et al., 2000; Abad-Franch & Monteiro, 2005; Vinhaes et al., 2014).  
      Otro aspecto a tener en cuenta es la migración humana del medio rural al urbano y la 
mejoría de las viviendas en países de Sudamérica, como Brasil, lo que ha hecho que se 
redujera la colonización domiciliar por partes de los vectores triatominos. Este cambio, 
de extrema importancia para el control de la domiciliación de los triatominos, no ha sido 
un hecho aislado, ya que, unido a él, se ha podido observar otras modificaciones 
antropogénicas del medio, como la deforestación, lo que ha permitido que estos insectos 
buscaran otras vías de supervivencia, como la búsqueda de otras fuentes de alimentación. 
      La procedencia geográfica de los especímenes estudiados en la presente Tesis, ha sido 
mayoritariamente de localidades pequeñas del interior de diferentes Estados de la región 
Nordeste de Brasil. Esta área del país presenta un alta vulnerabilidad a la enfermedad de 
Chagas, ya que hay una interacción entre factores históricos, como el tipo de 
colonización, y características sociodemográficas y ecológicas, como por ejemplo la 
vegetación y el clima, lo que favorece el ciclo completo de la enfermedad de Chagas 
(Schofield et al., 1999; Gurgel-Gonçalves et al., 2012; Vinhaes et al., 2014; Lima et al., 
2015). 
      Hay que mencionar que en esta región se encuentra el Estado de Bahia, que presenta 
la mayor riqueza de especies de triatominos (23) del país, lo que podría estar relacionado 




Caatinga y la Mata Atlántica (Gurgel-Gonçalves et al., 2012; Galvão & Gurgel-
Gonçalves, 2014). Además, el Nordeste brasileño es la principal área de triatominos 
nativos como T. brasiliensis y T. pseudomaculata, especies que presentan amplia 
distribución geográfica en Brasil y con gran potencial transmisor de T. cruzi, como ya se 
ha comentado en el Capítulo I del presente trabajo. Estos vectores presentan un señalado 
proceso de invasión de los entornos domésticos, además, ya se ha observado reinvasión 
de domicilios por parte de T. brasiliensis después de la fumigación de las viviendas con 
insecticidas, lo que destaca aún más la necesidad del control y vigilancia en esta zona del 
país.  
      Todos los marcadores moleculares analizados en la presente Tesis, para las diferentes 
especies de triatominos estudiadas (la mayoría especímenes procedentes de Bahia), han 
proporcionado nuevos haplotipos genéticos, muchos de lo cuales obtenidos por primera 
vez, lo que es de extrema importancia para la identificación y diferenciación de los 
vectores presentes en las diferentes zonas estudiadas y los posibles casos de expansión 
geográfica.  
       La caracterización genética de las diferentes especies de triatominos de una 
determinada área es una cuestión muy relevante a la hora de enfocar las campañas de 
control vectorial, así como las delimitaciones de los estudios epidemiológicos y las 
distribuciones geográficas exactas de estos insectos, ya que muchos de los vectores de la 
enfermedad de Chagas presentan una gran similitud morfológica, resultando muchas 
veces imposible una correcta identificación utilizando apenas las características 
fenotípicas.  
      Un ejemplo claro de la necesidad de distinguir entre vectores fenotípicamente 
idénticos es lo que se puede observar entre los triatominos del género Rhodnius, que 
presenta especies consideradas crípticas, difícilmente identificadas apenas con los 
estudios morfológicos, siendo indispensables los análisis de los diferentes marcadores  
moleculares para una precisa descripción y delimitación de la distribución geográfica 
(Monteiro et al., 2000; 2003; Abad-Franch & Monteiro, 2007; Pavan & Monteiro, 2007; 
Schofield, & Galvão, 2009; Pavan et al., 2013).    
      Otro aspecto a tener en cuenta, relacionado con la determinación exacta de las 
especies de una localidad, es la importancia de delimitar los vectores presentes en un área 
y los diferentes ecotopos en los que podrían establecerse. La correcta identificación de 
aquéllos encontrados dentro de los domicilios, así como de los triatominos hallados en el 
peridomicilio y los respectivos animales de los cuales se alimentan, es una particularidad 
extremamente importante para los estudios epidemiológicos y de domiciliación vectorial. 
       Cabe resaltar, además, que la caracterización molecular de los vectores triatominos 
es un factor imprescindible a la hora de identificar los posibles híbridos encontrados en 
determinadas áreas geográficas de solapamiento de especies, como puede ser el caso de 
las especies del complejo T. brasiliensis. Se ha observado que algunas especies de este 
complejo podrían formar híbridos de forma natural, como es el caso de T. b. 
macromelasoma presente en el Estado brasileño de Pernambuco, zona de solapamiento 
que se encuentra entre el área de distribución de T. b. brasiliensis, al norte, y de T. 
juazeirensis, al sur, conforme Figura 30. A partir de los análisis de marcadores 
moleculares, en conjunto con los fenotipos cromáticos intermedios observados y los 
cruces experimentales viables, se ha podido concluir que T. b. macromelasoma podría ser 
un híbrido resultante del cruce etre las otras dos especies citadas anteriormente (Costa et 
al., 2002; 2013; 2014; 2016). 




Figura 30. Zonas de distribución de especies del complejo T. brasiliensis en Brasil, donde se puede 
observar las posibles zonas de solapamiento (adaptada de Costa et al., 2014). 
 
      Otra cuestión muy importante que hay que resaltar, es la situación epidemiológica en 
la Región Amazónica, donde se ha observado un incremento en el número de casos 
humanos de la enfermedad de Chagas durante los últimos años. Esta región está 
considerada la subregión más grande del área biogeográfica Neotropical, abarcando 13 
provincias biogeográficas y más de 40 ecoregiones (Morrone, 2006), y está formada por 
diversos países como Bolivia, Brasil, Colombia, Ecuador, Guyana, Guyana Francesa, 
Perú, Surinam y Venezuela. Aunque actualmente esta parasitosis haya emergido de forma 
señalada en esta región, ya había sido identificada como una zoonosis presente en esta 
zona desde hace años por el propio Carlos Chagas, quien pudo aislar T. cruzi de monos 
de la especie Saimiri scirius en el Estado brasileño de Pará (Chagas, 1924).  
      Posteriormente, muchos reservorios animales han sido identificados en esta región 
(Deane, 1964), así como diversas especies de triatominos. Alrededor de 16 especies de 
vectores ya habían sido señaladas en esta área hasta el principio de la década de los 90, 
de las cuales, 10 naturalmente infectadas con T. cruzi (Coura et al., 1994). Como no se 
habían descrito casos de domiciliación de vectores en esta región, y los casos de 
transmisión de la enfermedad eran esporádicos, durante un largo período de tiempo esta 
parasitosis fue consideraba apenas una zoonosis en esta zona.  
      Durante los años 1968 a 2000 se reportaron 205 casos humanos de la enfermedad de 
Chagas en la Región Amazónica brasileña, con 178 casos agudos, de los cuales 9 
mortales, y 27 casos crónicos (Valente et al., 2000). A partir de ahí, la vigilancia se ha 
ido incrementando y diversos estudios han sido llevados a cabo en esta región, los cuales 
fueron detectando nuevos casos de la enfermedad, la gran mayoría de transmisión oral, y 
una alta seroprevalencia en esta zona, indicando, además, los riesgos de transmisión y 
endemicidad de la enfermedad de Chagas en esta región (Teixeira et al., 2001; Coura et 
al., 2002; 2013; 2014; Aguilar et al., 2007; Coura & Junqueira, 2012; 2015; Monteiro et 




migración de la población, la agricultura y la rápida colonización del ecotopo natural de 
los vectores por parte de los humanos, así como la búsqueda de nuevas fuentes de 
alimentación por parte de los triatominos en la época de lluvias (Teixeira et al., 2001; 
Coura & Junqueira, 2015).  
      Los casos de domiciliación de vectores en la Región Amazónica de Brasil son escasos, 
donde, hasta el momento, se ha reportado la presencia de P. geniculatus en el 
peridomicilio asociado a cerdos en la Isla de Marajó, en el Estado de Pará (Valente et al., 
1998), y se ha localizado T. maculata en gallineros en una zona rural del Estado de 
Roraima con invasiones ocasionales a los domicilios (Luitgard-Moura et al., 2005). La 
transmisión de T. cruzi a los humanos en la Cuenca del Amazonas ha estado casi siempre 
asociada a especies de triatominos presentes en el medio silvestre que ocasionalemente 
invaden el entorno humano, como R. pictipes y P. herreri, por ejemplo, que son capaces 
de volar de palmeras hacia los domicilios (Teixeira et al., 2001; Abad-Franch & 
Monteiro, 2007; Fé et al., 2009), además de la posible atracción de los vectores hacia las 
fuentes de luces artificiales (Castro et al., 2010).  
       Hay que mencionar, además, los diversos casos de transmisión oral que se han 
observado en esta región, los cuales han sufrido un gran incremento en los ultimos años. 
Desde que en 1969 Shaw y colaboradores describieron el primer caso de la enfermedad 
de Chagas en la ciudad de Belém, localizada en el Estado brasileño de Pará, centenas de 
casos agudos de la enfermedad debidos a la transmisión oral con alimentos contaminados 
con las heces de los triatominos, han sido descritos en la Región Amazónica, la cual, al 
día de hoy, está considerada una zona endémica de Tripanosomiasis Americana (Valente 
et al., 1999; 2009; Coura & Junqueira, 2015). 
      Debido a todas las características de esta zona geográfica mencionadas anteriormente, 
es de extrema revelancia el control y vigilancia de todos los vectores presentes en esta 
región. Ha sido con esta finalidad que se ha estudiado en el presente trabajo la especie R. 
robustus, vector mayoritariamente distribuido en la Región Amazónica, de países como 
Perú y Venezuela, los cuales han sido caracterizados genéticamente y cuyos resultados 
han generado nuevos haplotipos para los diferentes genes analizados, lo que podrá 
facilitar los futuros estudios epidemiológicos y campañas de control vectorial.  
5.2.2. Implicaciones en el control de la enfermedad 
    El control epidemiológico efectivo de la enfermedad de Chagas consiste en el continuo 
seguimiento acerca de los siguientes parámetros: la aparición de los nuevos casos de la 
enfermedad, la vigilancia de los pacientes ya infectados, los cambios medio ambientales, 
la vigilancia sobre los mecanismos de transmisión de la enfermedad, especialmente el 
control vectorial, y el proceso de domiciliación de los triatominos (Coura, 2013). 
      La situación actual de escasez de tratamiento y vacunas para la enfermedad de Chagas 
hacen que la primera línea de defensa frente a esta parasitosis sean las campañas de 
control vectorial, llevadas a cabo mediante la fumigación de las casas y medio 
peridomiciliar con insecticidas piretroides, que han demostrado ser más efectivas cuanto 
más dirigidas vayan hacia el vector (Mougabure-Cueto & Picollo, 2015). Esto resalta la 
necesidad de determinar con exactitud las especies de triatominos de las diferentes áreas 
endémicas.  
      Conforme ya mencionado en apartados anteriores del presente trabajo, los estudios a 
nivel molecular con marcadores de ADN constituyen una herramienta fundamental a la 
hora de enfocar y planificar los programas de control vectorial en la lucha contra la 
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enfermedad de Chagas, ya que permite la correcta identificación de los vectores y su 
procedencia geográfica, así como las relaciones filogenéticas y posible formación de 
híbridos. El conocimiento de las características genéticas de los vectores, tanto de manera 
individual como a nivel poblacional, permitirá una actuación más rápida y efectiva ante 
diferentes situaciones, como por ejemplo la reinfestación en una zona tras un tratamiento 
con insecticidas y las posibles resistencias a éstos, posibilitando el diseño de nuevas 
estrategias de control en función de estas características (Costa & Lorenzo, 2009; Dias, 
2015). 
      Actualmente, el control vectorial de los triatominos se enfrenta a distintos retos, los 
cuales se centran en tres aspectos principales: (i) establecer en qué regiones existe 
reinvasión de las viviendas por parte de los insectos silvestres y cuáles ya están adaptados 
al medio domiciliar; (ii) mejorar el diseño de las estrategias de intervención y (iii) el 
desarrollo de métodos de identificación sencillos para la diferenciación de especies 
crípticas de triatominos (Miles et al., 2003; Coura, 2007; 2013).  
      En todos los aspectos citados anteriormente, la información que los marcadores 
moleculares proporcionan ha demostrado ser una herramienta de gran utilidad. En los 
casos: (i) de la necesidad de detectar la reinvasión y adaptación de los triatominos a los 
domicilios; y (ii) del diseño de estrategias de control óptimas, los marcadores moleculares 
son piezas claves, ya que permiten establecer el origen de los insectos que están 
vinculados al proceso de reinvasión y domiciliación, así como los posibles cambios 
genéticos relacionados con la adaptación al ambiente doméstico (Dujardin, 1998; Abad-
Franch & Monteiro, 2005; Mas-Coma & Bargues, 2009).  
      Se ha podido observar que la especie T. brasiliensis, vector predominante del 
Nordeste de Brasil, presenta, hasta el momento, una gran capacidad de reinfestación de 
domicilios después del rociamiento con insecticidas. Se ha constatado que alrededor de 
seis meses después del tratamiento químico las viviendas vuelven a estar reinfestadas, lo 
que señala la necesidad de nuevas estrategias de control y pone de manifiesto la 
aplicabilidad de los marcadores moleculares en cuanto a la capacidad de hallar los 
posibles cambios genético sufridos por este vector con la finalidad de resistir a los 
controles químicos (Almeida et al., 2008; Costa & Lorenzo, 2009). El hecho de que T. 
brasiliensis sea capaz de reinfestar las casas tras el tratamiento desde ecotopos 
peridomésticos y selváticos, pone de manifiesto la necesidad de idear nuevas medidas de 
control relacionadas con este triatomino. Además, como pertenece a un complejo de 
especies, las cuales son unidades evolutivas distintas, las campañas de control deberían 
centrarse por un lado en T. b. brasiliensis, ya que es la especie del complejo más 
encontrada dentro de los domicilios y, por otro lado, en las demás especies, encontradas 
mayoritariamente en el medio silvestre y peridomiciliar.  
      Otras especies que merecen especial atención en cuanto a detección de reinvasión de 
viviendas y diseño de estrategias de control óptimas son T. sordida, P. megistus y P. 
geniculatus. Al igual que T. brasiliensis, T. sordida también ya ha presentado procesos 
de reinfestaciones de domicilios después del tratamiento con insecticidas (Diotaiuti et al., 
1998; Pessoa et al., 2015), lo que resalta la necesidad de controles exaustivos, ya que este 
vector es uno de los que presenta amplia distribución en Brasil. Las otras dos especies, P. 
megistus y P. geniculatus, con las dos mayores distribuciones geográficas en Brasil, 
presentan una gran capacidad de dispersión y un gran potencial de invadir el ambiente 
domiciliar (Valente et al., 1998; Valente, 1999; Barbosa et al., 2001; Patterson et al., 
2009). La peculiar facilidad de adaptación a diferentes zonas y ecotopos que presentan 
estos vectores ha sido verificada a partir de diversos estudios con marcadores 




P. megistus, así como su gran variedad genética, confirmada en el presente trabajo, 
además de la capacidad de adaptación a diferentes ecotopos que presentan estas dos 
especies de triatominos (Forattini, 1980; Barbosa et al., 2006; Vendrami et al., 2014; 
Cavassin et al., 2014). Estos hechos resaltan la importancia de la constante vigilancia y 
de específicas medidas de control relacionadas con estos vectores. 
      En el frente restante: (iii) el desarrollo de métodos de identificación sencillos para la 
diferenciación de especies crípticas de triatominos, los marcadores moleculares 
constituyen la herramienta principal de la que se dispone hasta el presente momento. En 
el presente estudio, conforme ya mencionado anteriormente, los resultados obtenidos a 
partir del análisis de diferentes marcadores moleculares, ha identificado a especímenes 
procedentes del Estado de Ceará como T. b. macromelasoma, las cuales habían sido 
inicialmente clasificados como T. b. brasiliensis. Aunque para certificar la presencia de 
estos híbridos o posible nueva subespecie en esta localidad geográfica, harían falta 
estudios más amplios. Este hecho pone de manifiesto la necesidad de medidas de control 
más estrechas con relación a las especies que pertenecen al complejo T. brasiliensis, el 
cual presenta especies muy similares morfológicamente, así como posibles formaciones 
de híbridos, como es el caso de T. b. macromelasoma (Costa et al., 2016). La detección 
mediante técnicas moleculares de poblaciones de híbridos, advierte de la necesidad de 
estudiar sus características biológicas, hábitats (posibilidad de domiciliación) y 
susceptibilidad de transmitir T. cruzi, ya que su papel como vectores puede ser diferente 
al de las especies parentales (Abad-Franch & Monteiro, 2005; Martínez-Hernández et al., 
2010; Costa et al., 2016). 
      La identificación de especies crípticas mediante el análisis de secuencias de diferentes 
genes, también ha sido de extrema importancia en el género Rhodnius (Monteiro et al., 
2000; Paula et al., 2007; Schofield & Galvão, 2009; Ravazi et al., 2016), donde la 
similitud entre especies es muy característica y la identificación exacta de los diferentes 
vectores pertenecientes a este grupo es fundamental para los estudios epidemiológicos y 
de control vectorial, principalmente en la Región Amazónica, donde estas especies están 
ampliamente distribuidas y se ha incrementado el número de casos de la enfermedad en 
los últimos años. La diferenciación de especies crípticas también ha sido de gran 
relevancia entre los vectores del subcomplejo T. sordida (Panzera et al., 2015). 
      En los últimos años, se ha observado un cambio en los hábitats de algunas especies 
de vectores, apareciendo la transmisión en zonas urbanas desfavorecidas y ya no 
únicamente en zonas rurales. Concretamente, se ha detectado la presencia de T. 
tibiamaculata en algunos barrios y áreas suburbanas de la ciudad de Salvador, en el 
Estado brasileño de Bahia (Santana et al., 2011; Ribeiro et al., 2015); la presencia de P. 
geniculatus, T. nigromaculata, T. maculata y R. prolixus en zonas metropolitanas de 
Caracas, Venezuela (Carrasco et al., 2014); R. neglectus en áreas urbanas de Araçatuba, 
São Paulo (Rodrigues et al., 2014), y P. geniculatus y R. robustus en áreas urbanas de 
Cochabamba, Bolivia (Rojas-Cortez et al., 2016). Ante estas nuevas situaciones 
epidemiológicas, las herramientas moleculares permiten una rápida identificación de las 
poblaciones que están reproduciendo la invasión, lo que facilitará la evaluación del riesgo 
epidemiológico y el establecimiento de unas pautas de control apropiadas. 
     Otro aspecto a tener en cuenta con relación a las estrategias de control, son los vectores 
peridomésticos, puesto que sirven de “puente” entre distintos ecotopos, lo que también 
resalta la necesidad de campañas de control vectorial enfocadas hacia las especies 
distribuidas en este entorno (Waleckx et al., 2015), como se puede observar con la gran 
mayoría de las especies estudiadas, las cuales pueden localizarse en el entorno 
peridomiciliar asociadas a diferentes animales, conforme se ha comentado en el Capítulo 
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I del presente trabajo. Varios aspectos deben ser mencionados a la hora de aplicar las 
medidas de control de las especies presentes en este ecotopo: (i) T. sordida, actualmente 
el triatomino más encontrado en entorno peridoméstico en Brasil (Galvão & Gurgel-
Gonçalves, 2014), merece especial atención debido a su amplia distribución geográfica 
en el país y capacidad de invadir las viviendas, lo que deja claro su gran potencial como 
transmisor de T. cruzi en los distintos ecotopos y la necesidad de campañas de vigilancia 
específicas; (ii) las especies que tienen como hábitat principal las palmeras, las cuales 
presentan un gran riesgo en cuanto a transmisores de la enfermedad, ya que estas plantas 
suelen estar en el peridomicilio sirviendo de enlace entre los demás ecotopos, conforme 
se ha visto con diferentes especies del género Rhodnius (Justi et al., 2010): estos 
triatominos son capaces de volar desde palmeras en el peridomicilio hacia las viviendas, 
como se ha visto en el Estado de São Paulo con la especie R. neglectus, que ha colonizado 
palmeras en áreas urbanas del municipio de Araçatuba y desde donde volaba hacias las 
viviendas (Rodrigues et al., 2014). La especie P. herreri también está localizada 
predominantemente en el medio peridomiciliar y ya ha sido hallada volando de palmeras 
a los domicilios en la Región Amazónica (Teixeira et al., 2001). Todas las especies 
citadas anteriormente en este párrafo han sido estudiadas en el presente trabajo, donde se 
han obtenido diferentes haplotipos para los diferentes marcadores moleculares 
analizados, muchos de los cuales secuenciados por primera vez. Este hecho es de extrema 
importancia para la constante vigilancia de las especies que son capaces de servir de 
conexión entre los diferentes ecotopos, para las futuras campañas de control en los países 
endémicos de la enfermedad, así como para estudios posteriores de posibles resistencias 
a insecticidas y adaptación al medio domiciliar. 
      Otra característica significativa que hay que mencionar en cuanto al control vectorial, 
es la emergencia de especies anteriormente consideradas estritamente silvestres o halladas 
puntualmente en el ambiente peridomiciliar. Aunque en algunos casos estos triatominos 
presenten una limitada dispersión geográfica y aunque no sean potenciales vectores de la 
enfermedad de Chagas, necesitan estar bajo vigilancia, como se puede observar con la 
especie P. lutzi. Este triatomino está considerado uno de los vectores secundarios más 
importantes en Brasil, ya que es capaz de invadir los domicilios volando, está asociado a 
un gran número de hospedadores y presenta altas tasas de infección por T. cruzi 
(Carcavallo et al., 1998b; Dias- Lima et al., 2003; Caranha et al., 2006). Anteriormente, 
estaba considerado un vector predominantemente silvestre, sin embargo, su presencia en 
el peri e intradomicilio se va registrando de manera progresiva, principalmente en el 
Nordeste de Brasil (Freitas et al., 2004; Barbosa-Silva et al., 2016). Es una especie que 
ha sido muy poco estudiada, y que su incremento en el medio doméstico resalta la 
importancia de una continua vigilancia y de más estudios respecto a sus características 
biológicas y genéticas. En el presente trabajo, se ha podido analizar diferentes genes de 
este triatomino y obtener nuevos haplotipos para diferentes marcadores moleculares, lo 
que podrá facilitar el conocimiento de la dispersión y adaptación de este vector. 
      Las exitosas campañas de control de T. infestans como vector de la enfermedad de 
Chagas en Brasil y el hecho de que en 2006 el país haya sido declarado libre de la 
transmisión de T. cruzi por este triatomino, ha generado una nueva situación 
epidemiológica en el país. Se ha observado que algunas especies, antes consideradas 
secundarias, han ganado más importancia al ocupar el nicho ecológico que ha dejado T. 
infestans al ser “eliminado” (Dias, 2009; 2015). Esta situación se ha dado con P. megistus 
(Patterson et al., 2009) y las especies del complejo T. brasiliensis (Costa & Lorenzo, 
2009; Folly-Ramos et al., 2016) en Brasil, con M. spinolai en Chile (Cattan et al., 2002) 




resalta, una vez más, que especies antes consideradas secundarias pueden pasar a tener 
papeles importantes en la transmisión de la enfermedad, por lo que no debe descuidarse 
la vigilancia de las zonas tratadas ni el estudio de estos vectores. 
      Otro aspecto importante a destacar, es la necesidad de vigilancia y nuevos estudios 
acerca de las especies que han sido reclasificadas y agrupadas dentro del complejo T. 
brasiliensis, como T. lenti, T. petrocchiae y T. bahiensis (Mendonça et al., 2016; Oliveira 
et al., in press). Estos triatominos merecen especial atención en cuanto a vigilancia y 
control, ya que, algunas de ellas, presentan una grand similitud morfológica, como por 
ejemplo entre T. lenti y T. bahiensis (Mendonça et al., 2016) y entre T. brasiliensis y T. 
petrocchiae, estas dos últimas, inicialmente sinonimizadas (Lent & Wygodzinsky, 1979; 
Almeida et al., 2016). Además, las especies de este complejo pueden localizarse en zonas 
de solapamiento, como ya se ha podido observar la presencia de T. brasiliensis y T. 
petrocchiae en una misma roca (Almeida et al., 2016). A parte de coincidir en algunas 
zonas de distribución, cabe destacar la posibilidad de formar híbridos y de invadir 
domicilios, habiendo sido halladas, recientemente, ninfas de estadio 5 de T. petrocchiae 
dentro de viviendas (Lilioso, 2015). Excepto T. bahiensis, todas las demás especies del 
complejo han sido estudiadas en la presente Tesis y se han podido obtener diferentes 
haplotipos para los distintos marcadores moleculares analizados, lo que facilitará los 
futuros estudios genéticos, la identificación de posibles hibridaciones y los posibles 
cambios de adaptación domiciliar acerca de estos vectores. 
      Otras tres especies estudiadas en el presente trabajo y que merecen especial atención 
en cuanto al control son T. tibiamaculata, T. melanocephala y T. vitticeps. Anteriormente, 
estaban consideradas miembros del subcomplejo Brasiliensis (Schofield & Galvão, 
2009), aunque esta clasificación era incierta para T. tibiamaculata y T. vitticeps. Al día 
de hoy, ya se ha podido comprobar, mediante diversos estudios, que estas tres especies 
no pertenecen a este subcomplejo, e, incluso, que T. tibiamaculata se ubica más próxima 
filogenéticamente a especies del género Panstrongylus (Justi et al., 2014; Gardim et al., 
2014; Oliveira et al., in press), lo que también ha sido certificado en el presente trabajo. 
El hecho de que se haya comprobado la proximidad filogenética entre estas dos especies 
resalta la importancia del constante monitoreo de T. tibiamaculata, ya que P. megistus 
está considerada, actualmente, como la especie más ampliamente distribuida en Brasil y 
uno de los principales vectores reponsables de la transmisión de T. cruzi. Cabe mencionar, 
asimismo, que, conforme ya mencionado anteriormente, T. tibiamaculata ya ha sido 
hallada infectada por T. cruzi en áreas urbanas del Estado de Bahia (Santana et al., 2011; 
Ribeiro et al., 2015), siendo también el responsable en 2008, junto a T. vitticeps, de los 
diversos casos de transmisión oral de la enfermadad de Chagas en el Estado brasileño de 
Santa Catarina (Steindel et al., 2008). Estos incidientes demuestran la capacidad de este 
triatomino de adaptarse a diferentes ecotopos, así como de servir de conexión entre el 
medio silvestre, domiciliar y urbano, destacando la necesidad de su constante vigilancia 
y correcta identificación. 
      En cuanto a las especies T. melanocephala y T. vitticeps, anteriormente sinonimizadas 
(Lent & Wygodzinsky, 1979) debido a su gran parecido morfológico, han sido 
posteriormente diferenciadas y consideradas especies hermanas (Severi-Aguiar et al., 
2006; Alevi et al., 2013a; 2014), lo que se ha podido comprobar en el presente estudio. 
Estos vectores están presentes mayoritariamente en el medio peridomiciliar, aunque ya 
han sido hallados dentro de domicilios y presentando altas tasas de infección por T. cruzi 
(Santos et al., 2005; 2006; Leite et al., 2010; Silva et al., 2012; Oliveira et al., 2015). 
Debido al dinámico escenario epidemiológico de domiciliación de los vectores 
triatominos, es extremadamente importante la vigilancia y control de estas especies, ya 
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que son potenciales transmisores de la enfermedad y pueden servir de puente entre los 
diferentes ecotopos, los cuales pueden, en un futuro, involucrarse en el proceso de 
adaptación a los domicilios. 
      Para finalizar, cabe destacar los siguientes puntos con relación al control de la 
enfermedad de Chagas: (i) que desde los años 60, diversas estrategias de control vectorial 
han sido probadas, como el uso de hormonas juveniles, el empleo de insectos patógenos 
para los triatominos y el uso de trampas impregnadas con insecticida, por ejemplo. Sin 
embargo, la fumigación del peri e intradomicilio con insecticidas sigue siendo el enfoque 
más eficiente y eficaz hasta el momento (Dias & Schofield, 1999; WHO, 2002; Coura & 
Dias, 2009; Dias, 2015); (ii) un importante aspecto a tener en cuenta, es la aparición de 
focos de resistencia a insecticidas, que requiere del estudio genético de los vectores para 
detectar factores de resistencia. Se ha observado una mayor tendencia a la aparición de 
resistencias en poblaciones en proceso de domiciliación y con elevada variabilidad 
genética (Mougabure-Cueto & Picollo, 2015); (iii) otro gran problema, es la situación 
epidemiológica de la enfermedad de Chagas en países no endémicos, resultado de la 
migración de los pacientes con la enfermedad de países endémicos a países no endémicos, 
como es el caso de los Estados Unidos, Canadá, países Europeos y Asiáticos y Australia. 
El gran riesgo en estos casos es la falta de diagnóstico y control de los donantes de sangre, 
que generalmente no se hace en países no endémicos de la enfermedad, además de la 
necesidad del control de los bancos de sangre y atención médica para los migrantes 
infectados con la enfermedad de Chagas (Coura & Viñas, 2010; Coura, 2013); (iv) 
resaltar, además, la necesidad del control de las vías de transmisión no vectorial de la 
enfermadad, como la transfusión de sangre, trasplante de órganos, vía congénita y la vía 
oral (a través de alimentos contaminados con las heces de los vectores), cuyos números 
de casos han asciendido en los últimos años, principalmente en la Región Amazónica, 
conforme ya comentado en el anterior apartado de este Capítulo (Teixeira et al., 2001; 
Coura et al., 2002; 2013; 2014; Aguilar et al., 2007; Coura & Junqueira, 2012; Monteiro 
et al., 2012; Coura & Junqueira, 2015).  
      En resumen, otras características epidemiológicas pueden ser observadas al día de 
hoy, ya que a medida que la transmisión vectorial en los países endémicos ha sido 
controlada, principalmente por la aplicación de insecticidas en el medio domiciliar, otros 
mecanismos de transmisión han pasado a tener mayor importancia, como por ejemplo, la 
transmisión por vía oral y las transmisiones por vía transfusional en los países no 
endémicos. Además, hay que resaltar dos aspectos actuales de gran importancia, la 
resistencia a los insecticidas y el proceso de reinvasión y domiciliación por parte de 
algunos vectores.  
      Estas nuevas circunstancias vienen a demostrar que la vigilancia frente a la 
enfermedad de Chagas debe de ser constante y que su control puede ser posible a través 
de medidas tales como:  
- la eliminación de los vectores domésticos y seguimiento de las reinfestaciones y 
colonización de los domicilios por parte de algunos especies de vectores;  
- incesantes estudios acerca de los rasgos genéticos, biológicos y comportamentales 
de los triatominos;  
- el control de los donantes de sangre en todo el mundo;  





- la educación de la población de las zonas endémicas de la enfermedad, con el 
objetivo de evitar la transmisión de T. cruzi por vía oral y supervisar la presencia 
de triatominos en las zonas del peri e intradomicilio;  
- y, obviamente, acciones políticas que fomenten la mejoría social de las 
poblaciones presentes en las zonas endémicas más susceptibles de contraer la 




































      Según lo anteriormente expuesto y en base a los resultados y discusión del presente 
trabajo se pueden alcanzar las siguientes conclusiones: 
- Es la primera vez que se lleva a cabo un haplotipaje molecular individualizado 
para cada especimen de triatomino mediante la caracterización de marcadores del 
ADN ribosomal nuclear y del ADN mitocondrial combinados de los principales 
vectores de la enfermedad de Chagas en Brasil y algunos países limítrofes. 
 
- Se ratifica la utilidad de los marcadores moleculares del ADN ribosomal nuclear 
como herramienta para diferenciar entre distintos géneros y para estudios 
interespecíficos. 
 
- Los genes mitocondriales presentan valores de variabilidad mucho mayores que 
los marcadores del ADN ribosomal nuclear, lo que les confiere una mayor 
resolución a la hora de diferenciar entre poblaciones de una misma especie o 
subespecie. 
 
- Las secuencias obtenidas para el marcador ITS-2 han sido más cortas que las del 
ITS-1 para todas las especies de los géneros Triatoma y Panstrongylus estudiadas. 
 
- Para las especies del género Rhodnius, en cambio, las secuencias del marcador 
ITS-2 han sido mucho más largas que las del ITS-1. 
 
- El ITS-1 de las especies del género Rhodnius ha presentado secuencias de corta 
longitud, con valores que varian entre 178 pb para la especie R. neglectus, y 237 
pb para R. pictipes.  
 
- Se ha obtenido la secuencia de la región intergénica completa para todos los 
especímenes estudiados (excepto para las especies P. lutzi y R. neglectus), con 
valores comprendidos entre 1056 pb, para R. robustus, y 1562 pb, para T. vitticeps, 
con una longitud media de 1319 pb. 
 
- Para el gen 16S, se han obtenido fragmentos con una longitud media de 537 pb, 
con valores comprendidos entre 500 pb, para la especie R. robustus, y 546 pb para 
la especie R. neglectus. Cabe mencionar que, para la gran mayoría de las especies 
estudiadas, se ha secuenciado la mayor longitud del gen 16S. 
 
- El gen ND1 ha sido secuenciado al completo para todas las especies analizadas, 
excepto para P. lutzi. Además, los haplotipos nucleotídicos y aminoacídicos 
generados por este marcador han sido obtenidos por primera vez en la presente 
Tesis para todas los triatominos estudiados, excepto para P. herreri y R. robustus 
procedente de Venezuela, que han sido idénticos a los haplotipos ya publicados 
en GenBank. 
 
- Para el gen CO1, se han obtenido fragmentos de longitudes comprendidas entre 
648 pb (para la especie T. sordida), y 706 pb (para la especie T. pseudomaculata), 
con una media de 698 pb. Este hecho ha permitido generar nuevos haplotipos 
nucleotídicos y aminoacídicos para casi la totalidad de los triatominos estudiados 





- El gen CytB completo ha sido obtenido por primera vez para las especies T. 
sordida, T. melanica y T. lenti, con una longitud de 1134 pb. Para las demás 
especies estudiadas, se han obtenido fragmentos con longitudes comprendidas 
entre 717 pb (para la especie T. vitticeps) y 1083 pb (para la especie T. 
pseudomaculata), con una media de 815 pb, proporcionando nuevos haplotipos 
para este marcador. 
 
- Para los genes que se han obtenido la secuencia completa, en este caso el ND1 y 
CytB, se ha observado que el primero presenta una longitud más corta (924 pb 
para los géneros Triatoma y Panstrongylus, y 939 pb para el género Rhodnius) 
que el gen CytB (1134 pb, obtenido solo para especies del género Triatoma). 
 
- La combinación en un estudio multigénico de varios marcadores ribosomales 
nucleares y varios marcadores mitocondriales, ha permitido detectar la mayor 
variabilidad genética posible entre diferentes especies de triatominos, con un total 
de: 30 haplotipos de la región intergénica completa; 33 haplotipos del gen 16S; 
29 haplotipos nucleotídicos  y 26 haplotipos aminoacídicos del gen ND1 
completo; 28 haplotipos nucleotídicos y 21 haplotipos aminoacídicos del gen 
CO1; y 30 haplotipos nucleotídicos  y 28 haplotipos aminoacídicos del gen CytB. 
 
- Entre los vectores de una misma especie procedentes de ecotopos peridomiciliar 
e intradomiciliar analizados: T. pseudomaculata (silvestre e intradomicilio), T. 
brasiliensis (silvestre y peridomicilio) y T. petrocchiae (silvestre y peridomicilio), 
no se han encontrado, con los marcadores utilizados, cambios genéticos 
significativos que confirmen un fenómeno de adaptación al medio doméstico. 
 
- Los análisis de las secuencias obtenidas de los especímenes de T. pseudomaculata 
estudiados, han proporcionado nuevos haplotipos nucleotídicos y aminoacídicos 
para todos los marcadores moleculares analizados. Resaltando, además, que la 
región intergénica completa y el gen ND1 completo han sido secuenciados por 
primera vez para esta especie en el presente estudio. 
 
- Para la especie T. sordida, se han podido obtener haplotipos nucleotídicos y 
aminoacídicos nuevos para todos los marcadores moleculares analizados. Cabe 
destacar que, en el presente trabajo, se han secuenciado por primera vez el gen 
ND1 y el gen CytB completos de este vector. 
 
- T. pseudomaculata y T. sordida son especies muy próximas genéticamente, lo que 
ha podido ser confirmado en los árboles filogenéticos analizados y en los análisis 
de las distancias genéticas llevados a cabo para los distintos marcadores 
moleculares. 
 
- Para los especímenes estudiados de T. brasiliensis, con el mayor número de 
poblaciones analizadas en este estudio, se ha podido obtener haplotipos nuevos 
para todos los marcadores moleculares, con la única excepción de la región 
intergénica completa, cuyos haplotipos han sido iguales a los publicados en 
GenBank. Para el gen CytB de esta especie, se ha obtenido la mayor longitud 





- Las muestras de T. brasiliensis procedentes del Estado de Bahia, han presentado 
haplotipos idénticos a las muestras del Estado de Ceará, lo que podría indicar un 
flujo génico entre estos Estados. 
 
- Los análisis de los distintos haplotipos obtenidos para las muestras de T. 
brasiliensis procedentes de Icó/Ceará, así como los análisis de las distancias 
genéticas, han proporcionado resultados que diferencian claramente a esta 
población de las demás poblaciones de la especie T. brasiliensis estudiadas. Este 
hecho podría identificar a estos especímenes como alguna subespecie o híbrido, 
indicando que son necesarios estudios más amplios para tal confirmación.  
 
- Los haplotipos obtenidos para las especies T. juazeirensis y T. sherlocki han sido 
diferentes según la localidad de procedencia de las muestras (todas del Estado de 
Bahia) para todos los marcadores del ADN mitocondrial estudiados. Además, 
cabe resaltar que el gen ND1 completo ha sido obtenido por primera vez para estas 
especies, y que la longitud de los haplotipos generados para los genes CO1 y CytB 
han sido las más largas ya secuenciadas hasta el momento.  
 
- Se ha podido confirmar que T. juazeirensis y T. brasiliensis son especies 
genéticamente muy próximas, las cuales han compartido nodo común en todos los 
árboles filogenéticos obtenidos. 
 
- Las muestras de la especie T. melanica analizadas han generado nuevos haplotipos 
nucleotídicos y aminoacídicos para todos los marcadores del ADN mitocondrial 
estudiados, además, los genes ND1 y CytB han sido secuenciados al completo por 
primera vez para esta especie. 
 
- Se obtiene por primera vez un estudio genético de especímenes de T. melanica 
procedente de Paus-Pretos/Bahia. 
 
- En este trabajo se ha hecho la mayor caracterización genética para las especies T. 
lenti y T. petrocchiae, obteniéndose nuevos haplotipos nucleotídicos y 
aminoacídicos para todos los marcadores moleculares analizados. Además, se ha 
obtenido por primera vez el gen ND1 completo para las dos especies y el gen CytB 
completo para T. lenti. Este hecho es de gran relevancia, ya que actualmente han 
sido clasificadas como especies del complejo T. brasiliensis, lo que ha podido ser 
comprobado en este estudio mediante todos los análisis filogenéticos. 
 
- Para las especies T. melanocephala, T. tibiamaculata y T. vitticeps, al igual que 
los triatominos anteriormente citados, se han obtenido haplotipos nucleotídicos y 
aminoacídicos nuevos para todos los marcadores analizados, y por primera vez, 
se ha secuenciado la región intergénica completa y el gen ND1 completo para 
estas 3 especies. 
 
- La especie T. tibiamaculata ha presentado el mayor porcentaje de A y T entre 
todos los haplotipos de todos los marcadores moleculares analizados para las 
especies del género Triatoma. Asimismo, hay que destacar que esta especie se ha 






- En los análisis de las distancias genéticas de todas las especies y para todas los 
marcadores moleculares analizados, se ha podido observar que T. tibiamaculata 
es la especie más alejada de las demás especies del género Triatoma. 
 
- A partir de los resultados observados para T. tibiamaculata, se propone una 
revisión de su posición taxónomica para posible reclasificación de esta especie.  
 
- Para T. vitticeps, se ha podido obtener haplotipos nuevos para todos los 
marcadores moleculares analizados. El hecho de que se haya observado un gran 
número de mutaciones entre los haplotipos de la región intergénica completa y del 
gen 16S obtenidos para las muestras de esta especie procedentes de 2 Estados 
fronterizos de Brasil, y ante la imposibilidad de analizar tales diferencias en los 
demás genes mitocondriales, se concluye que es necesario un estudio que abarque 
poblaciones de diferentes localidades de esta especie y diferentes genes 
mitocondriales para un posible análisis de la variabilidad genética de este 
triatomino. 
 
- Las especies T. melanocephala y T. vitticeps se localizan muy próximas 
filogenéticamente, compartiendo un nodo común en todos los árboles analizados. 
Además, se encuentran más alejadas de las demás especies del género Triatoma.  
 
- Mediante los análisis filogenéticos llevados a cabo en este estudio, se ha podido 
confirmar la exclusión de T. melanocephala, T. tibiamaculata y T. vitticeps del 
denominado subcomplejo Brasiliensis.  
 
- A partir de los resultados que los distintos marcadores moleculares han 
proporcionado y de los análisis filogenéticos obtenidos en el presente trabajo, se 
propone la unificación entre los taxones “complejo T. brasiliensis” y 
“subcomplejo Brasiliensis”, que, independiente de la nomenclatura final, está 
formado por las siguientes especies: T. b .brasiliensis, T. b. macromelasoma, T. 
juazeirensis, T. sherlocki, T. melanica, T. lenti, T. petrocchiae y T. bahiensis. 
 
- Los análisis filogenéticos llevados a cabo en el presente trabajo, situan en un 
mismo grupo a las especies T. lenti, T. melanica y T. sherlocki. Además, se 
confirma la posición de T. lenti como especie hermana de T. melanica. 
 
- T. petrocchiae es la especie más alejada entre todos los miembros del complejo T. 
brasiliensis, ubicándose en un grupo separado de las demás especies de este 
complejo en todos los análisis filogenéticos llevados a cabo en el presente estudio. 
 
- Para las especies del género Panstrongylus estudiadas, se han obtenido nuevos 
haplotipos nucleotídicos y aminoacídicos para la mayoría de los genes 
mitocondriales analizados, excepto para la ND1 de P. herreri.   
 
- P. megistus ha presentado la mayor variabilidad genética entre las especies del 
género Panstrongylus estudiadas.  
 
- Una vez más se ha demostrado la gran importancia de la caracterización genética 




especies crípticas, siendo de extrema importancia las identificaciones exactas de 
estos triatominos. 
 
- Se ha podido obtener nuevos haplotipos para la gran mayoría de las especies 
analizadas del género Rhodnius. Además, mediante los análisis filogenéticos se 
ha podido confirmar la división de los vectores de este género en dos grupos: “el 
grupo robustus” y el “grupo pictipes”, conforme ya mencionado en estudios 
anteriores. 
 
- Se ha realizado por primera vez la caracterización genética y los análisis 
filogenéticos de diferentes especies de triatominos combinando 3 marcadores del 
ADN ribosomal nuclear y cuatro genes mitocondriales. 
 
- Hasta el momento, no se ha detectado la existencia de secuencias pseudogénicas 
en el ADN ribosomal (5.8S + ITS-2) entre las especies de triatominos de Brasil 
estudiadas, aunque cabe resaltar que son necesarios estudios más amplios (con un 
mayor número de muestras) y específicos (con diseño de cebadores adecuados 
para cada género) para obtener conclusiones más contundentes.  
 
- Debido al gran aumento del número de casos de la enfermedad de Chagas en la 
Región Amazónica, la caracterización genética de especies del género Rhodnius, 
los cuales están distribuidos mayoritariamente en esta zona, es de extrema 
importancia para el adecuado control vectorial y estudios epidemiológicos. 
 
- La información aportada por los marcadores moleculares constituye una 
herramienta fundamental para el correcto desarrollo de las campañas de control y 
vigilancia. Son la herramienta clave para la identificación de especies crípticas y 
permiten identificar el origen de los insectos en nuevas colonizaciones y 
reinvasiones domiciliares, así como los posibles cambios adaptativos para las 
resistencias a los insecticidas, lo que constituye una información clave para la 
correcta planificación de las acciones de control vectorial. 
 
- La presencia de un gran número de especies de triatominos en el entorno 
doméstico, muchas de las cuales colonizando las viviendas, además del fenómeno 
de resistencia a los insecticidas y de la reinfestación de domicilios después del 
tratamiento químico de fumigación, resalta la necesidad de una mayor vigilancia 
en este ecotopo, así como de más estudios moleculares para la identificación de 
los posibles cambios genéticos generados en los casos citados.  
 
- En resumen, el hecho de que muchos triatominos presenten una gran similitud 
morfológica, así como las necesarias revisiones taxonómicas de estos vectores, 
resaltan la importancia que los estudios moleculares presentan, ya que son 
fundamentales para la exacta diferenciación entre especies y para los posteriores 
análisis de las relaciones filogenéticas, con los objetivos principales de fomentar 
campañas de control efectivas y la constante vigilancia del proceso de 
domiciliación llevado a cabo por diferentes especies. Ha sido con este propósito, 
que se ha llevado a cabo el presente estudio, donde se ha podido analizar distintos 
marcadores moleculares del ADN ribosomal nuclear y del ADN mitocondrial de 




y obtener diferentes haplotipos, muchos de los cuales han sido genes secuenciados 
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T.pse-CH1B T.pse-16Sb - T.pse-
CO1b 
- 

























































































































































































































T.pet-CH1A T.pet-16Sa - T.pet-
CO1a 
- 






T.pet-CH1A T.pet-16Sb - - - 
 Caicó 












 Currais Novos 

























































































































- - P.lut-16Sa - - - 












Rhodnius neglectus Frutal 
(Minas Gerais) 

















R.rob-CH1A R.rob-16Sa - - R.rob-
CytBa 

































APÉNDICE. Tabla de haplotipos aminoacídicos 
285 
 
















T.pse-ND1A T.pse-CO1A T.pse-CytBA 
 Cajazeiras 
(Paraíba) 
- T.pse-CO1B - 
T. sordida Seabra 
(Bahia) 
T.sor-ND1A T.sor-CO1A T.sor-CytBA 

































T. juazeirensis Ibipeba 
(Bahia) 
T.jua-ND1A T.jua-CO1A T.jua-CytBA 
 Juazeiro 
(Bahia) 
T.jua-ND1B T.jua-CO1A T.jua-CytBA 
T. sherlocki Bahia T.she-ND1A T.she-CO1A T.she-CytBA 
 Gentio do Ouro 
(Bahia) 
Santo Inácio 
T.she-ND1B T.she-CO1B T.she-CytBC 
 
T.she-CytBB 
T. melanica Paus-Pretos 
(Bahia) 
T.mel-ND1A T.mel-CO1A T.mel-CytBA 
T. lenti Bahia T.len-ND1A T.len-CO1A T.len-CytBA 
 Macaúbas 
(Bahia) 
T.len-ND1B T.len-CO1A T.len-CytBB 
T. petrocchiae Cajazeiras 
(Paraíba) 
- T.pet-CO1A - 





(Rio Grande do 
Norte) 
T.pet-ND1A T.pet-CO1A T.pet-CytBA 
 Currais Novos 
(Rio Grande do 
Norte) 
T.pet-ND1A T.pet-CO1A T.pet-CytBB 
T. melanocephala Poções 
(Bahia) 
T.mno-ND1A T.mno-CO1A T.mno-CytBA 
 Jequié 
(Bahia) 
T.mno-ND1B T.mno-CO1B T.mno-CytBB 
T. tibiamaculata Mogi Guaçu 
(São Paulo) 
T.tib-ND1A T.tib-CO1A T.tib-CytBA 
T. vitticeps Guarapari 
(Espírito Santo) 
T.vit-ND1A - T.vit-CytBA 
 Pedra Azul 
(Minas Gerais) 






P.meg-ND1A P.meg-CO1A P.meg-CytBA 
 Juquiá 
(São Paulo) 
P.meg-ND1B P.meg-CO1B P.meg-CytBB 
P. geniculatus Seabra 
(Bahia) 
P.gen-ND1A - - 
P. herreri Belém 
(Pará) 





R.neg-ND1A - - 
 Uberaba 
(Minas Gerais) 
- R.neg-CO1A R.neg-CytBA 
R. robustus Lima 
(Perú) 
- - R.rob-CytBA 
 Venezuela R.rob-ND1A - R.rob-CytBB 
R. pictipes Belém 
(Pará) 
R.pic-ND1A R.pic-CO1A R.pic-CytBA 
 Tocantinópolis 
(Tocantins) 
R.pic-ND1B R.pic-CO1B R.pic-CytBB 
 
(-) No disponible 
